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xanthine/uracil permease family protein 


3440 


acetyltransferase, GNAT family 


3442 


transcriptional regulator (cps4A) 


3448 


HIT family protein (hit) 


3460 


ABC transporter, permease protein 


3472 


Uncharacterized BCR, YhbC family COG0779 superfamily 


3484 


ribosomal protein L7A family 


3496 


esterase 


3500 


transcriptional repressor, CopY (copY) 


3504 


cation-transporting ATPase, E1-E2 family 


3508 


cation-binding protein-related protein 


3520 


DNA polymerase I (polA) 


3534 


DNA-binding response regulator (saeR) 


3536 


sensor histidine kinase (saeS) 


3562 


drug resistance transporter, EmrB/QacA subfamily 


3566 


peptidase M24 family protein 


3570 


peptidase M24 family protein (pepQ) 


3572 


cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 


3584 


translation elonaation factor P (efD) 


3592 


N utilization substance orotein B ( nusB) 

I i will I r H* A kivi I uu uolui luw yji \j ^ v_# iii i_ r ^ i lugu / 


3596 


sugar-binding transcriptional regulator, Lacl family (scrR) 


3600 


sucrose-6-phosphate dehydrogenase (scrB) 


3606 


PTS svstem II ABC comDonents (scrA^ 


3610 


fructokinase (scrK) 


3614 


mannose-6-phosphate isomerase, class 1 (manA) 


3622 


phospho-2-dehydro-3-deoxyheptonate aldolase (aroH) 


3626 


holo-(acyl-carrier-protein) synthase (acpS) 


3630 


alanine racemase (air) 


3634 


autolysin (usp45) 


3636 


ATP-dependent DNA helicase RecG (recG) 


3642 


shikimate 5-dehydrogenase (aroE) 


3652 


Cof family protein 


3668 


ferredoxin-related protein 


3676 


peptidase t (pepT) 


3684 


UDP-N-acetylmuramoylalanyl-D-glutamate~2,6-diaminopimelate ligase (mur 


3692 


iron compound ABC transporter, substrate-binding protein 


3698 


FecCD transport family protein (sirB) 


3704 


iron compound ABC transporter, permease protein (sirB) 


3710 


inorganic pyrophosphatase, manganese-dependent (ppaC) 


3714 


pyruvate formate-lyase-activatinq enzyme (pfIA) 


3718 


CBS domain protein 


3730 


acid phosphatase 


3736 


LPXTG-motif cell wall anchor domain protein 


3738 


LPXTG-site transpeptidase family protein 


3742 


LPXTG-site transpeptidase family protein 


3744 


cell wall surface anchor family protein 


3746 


cell wall surface anchor family protein 


3752 


glycosyl transferase, qroup 1 family protein domain protein 


3754 


EpsQ protein 


3756 


polysaccharide extrusion protein 


3768 


dTDP-glucose 4-6-dehydratase 


3782 


glycosyl transferase domain protein 


3788 


dTDP-4-dehydrorhamnose reductase (rfbD) 


3796 


RNA polymerase siqma-70 factor (rpoD) 
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3802 


DNA primase (dnaG) 


3816 


ABC transporter, ATP-binding protein Vexp2 (vex2) 


3818 


permease 


3820 


transmembrane protein Vexp3 


3822 


transmembrane protein Vexp3 


3832 


endopeptidase O (pepO) 


3834 


endopeptidase O (pepO) 


3840 


serine protease, subtilase family 


3842 


exotoxin 2 


3844 


CylK 


3854 


glycine cleavage system T protein 


3856 


CylE 

y 


3858 


ABC transporter homolog CylB 


3862 


acyl carrier protein homolog AcpC (acpP) 


3864 


3-oxoacyl-(acyl-carrier-protein) reductase (fabG) 


3868 


CylD 


3876 


membrane protein 


3912 


LPXTG-site transpeptidase family protein 


3916 


LPXTG-site transpeptidase family protein 


3918 


LPXTG-site transpeptidase family protein 


3920 


LPXTG-motif cell wall anchor domain protein 


3928 


chaperonin, 33 kDa (hsIO) 


3932 


Tn5252, Orf 10 protein 


3934 


transDOsase OrfAB subunit B 


3948 


osr Drotein 


3952 


shikimate kinase (aroK) 


3964 


enolase (eno) 


3972 


MutT/nudix familv Drotein 

IVIUL 1 / 1 lUvIA 1 Ul 1 1 II V Ul \J (wl 1 1 


3976 


qlycosyl transferase, qroup 1 


3978 


preprotein translocase, SecA subunit (secA) 


3986 


preprotein translocase SecY family protein 


3990 


glycosyl transferase, family 8 


3992 


glycosyl transferase, family 2 


3998 


glycosyl transferase, family 8 


4000 


glycosyl transferase, family 2/glycosyl transferase family 8 


4002 


glycosyl transferase, family 8 


4012 


LPXTG-motif cell wall anchor domain protein (clfB) 


4016 


transcriptional regulator 


4018 


excinuclease ABC, B subunit (uvrB) 


4022 


Abortive infection protein family 


4024 


amino acid ABC transporter, amino acid-bindinq protein/permease protein 


4026 


amino acid ABC transporter, ATP-binding protein 


4034 


GTP-binding protein, GTP1/Obg family (obg) 


4042 


aminopeptidase PepS (pepS) 


4050 


ribosomal small subunit pseudouridine synthase A (rsuA) 


4060 


lactoylglutathione lyase (gloA) 


4064 


glycosyl transferase family protein 


4072 


alkylphosphonate utilization operon protein PhnA (phnA) 


4078 


qlucosamine~fructose-6-phosphate aminotransferase (isomerizinq) (qlmS) 


4090 


Phosphofructokinase 


4094 


DNA polymerase III, alpha subunit (dnaE) 


4098 


transcriptional regulator, GntR family 


4102 


ABC transporter, ATP-bindinq protein 


4106 


ABC transporter, ATP-binding protein 


4116 


FtsK/SpolllE family protein 


4122 


Helix-turn-helix domain protein 


4152 


Helix-turn-helix domain protein 


4158 


excisionase 


4160 


transposase 
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4166 


rhlnrarnnhpnirnl arptvltran^fpra^ip (mf) 


4174 


PilB-related Drotein 

1 II \*J 1 Vy 1 V-J Ly 1 V> LV^ 111 


4178 


acetyltransferase 


4182 


1 purinp Rirh Rpnpat domain nrntpin 

l-CUull 1 17 | \|\_rl 1 1 XvlJuCIl UUI 1 Idll 1 Lyl wLdl 1 


4190 


nuclpo^idp dinhn^nhatp kina^p ( ndk) 


4206 


ProtGin of unknown function superfamily 


4218 


hydrolase, haloacid dehalogenase-like family (pho2) 


4226 


nxvnpn-indpnpndpnt c/^nronornhvrinnnpn III oxidasp 

J' y 11 IVJv7 Ly til IVJvjI 11 Vy vy Ly 1 Lyi ly 1 II luVju! 1 III UAIUUOw 


4236 


nhn^nhnnluromuta^p/nho^nhnmannorTiiJtase familv nrotein ffemD^ 

|_/ 1 Ivu^l 1 \_7 V-J I l_J Vw/Vw7 1 1 J l_l LCIOCs/ Lyl lUu^/l Ivi 1 Id 1 II IUI 1 1 L#l luuv 1 L_4 II Illy Ly 1 V/ Lu III \ 1 Vy III 1—^ / 


4240 


Gram-positive signal peptide, YSiRK family domain protein 


4256 


cobyric acid synthase (cobQ) 


4260 


linnatp-nrntpin lina^p A flnlA^ 


4264 


brannhpd-rhain alnha-kpto arJd dphvdrnnpna^p E3 comnonpnt linnamide de 

ly 1 Ql Lvl IwU Ol Id 1 1 1 Cll |yl ICt f\viU uulu UU1 lyyl 1 lUOu I— vy Uvl I 1 yJ\*J\ i v^l 11, 1 1 J-/ *— ' i-A 1 I 1 1 \-4 O Uu 


4266 


pyruvate dehydrogenase complex, E2 component, dihydrolipoamide acetyltr 


4270 


Dvruvate dehvdroaenase comolex E1 comDonent Dvruvate dehvdrooenase be 

Ly y i i*i v C4 VJ V> i I y » 1 *— '^-J w I iciuw uwi I I [^ivA] l_ i wui ■ i|-#xy i I i i i u v Lvy u w i ijui vy y v# i i \j %jv 


4286 


mannp^h im tran^nortpr HnrA familv 

1 1 idy i icoi ui 1 1 li cii lopui ici , vjuin iciiiiiiy 


4294 


pxnm irlpa^p RpxR iYpxR^ 

CAUI IUUICuOC I \CAU y | CAU / 


4302 


Dhenvlalanvl-tRNA synthetase beta subunit fDhe~R 

Ly 1 lis 1 1 V 1 U IG11 IV 1 Ll XI 1 O V 1 ILI lUlUVJu , ly \j OWUUl ML yiji IV 1 / 


4324 


ATP svnthase F1 eosilon subunit (atDC^ 

/ X 11 VJ 1 ILI lu *J\J 1 1 | W Uul lul 1 OUk'UI ML \UlUw / 


4328 


ATP ^vntha^p F1 hpta ^iihunit fatnD^ 

i\ 11 Oy 1 111 1 QOC 1 1 | U>3 LCI OUUUI 111 y Q L|J 1— ' j 


AVO 


ATP civntha^P F1 namma ^iihimit fatnf"^ 
r\ \ i oy i ill laoc p i , yen till id ouuui in \ aijjv— j ) 


4338 


ATP ^vntha^p F1 alnha ^nhnnit fatnAi 

r \ ii oy 1 1 ii iaot< i i, culjiicj ouuumii y aiiJ/i j 


4342 


ATP ^vntha^p F1 riplta ^nhunit I'atnH^ 

I \ 1 1 Oy 1 1 LI luOV> 1 I j VJV^fl LCI OUUUI ML \ CH.yJ 1 1 J 




ATP cunthaca FO R ciihimit /atnF^ 
r\ i i oyi ill laoc i u, D ouuui ill i^aipi ) 


*TO»JU 


ATP ciwntha^P FO ^iihunit A /atnR\ 

r\ 1 r oy 1 III laoc, \\J oUUUIIIl r\ \al\JiD } 


4354 


nrnton-fran^lncatina ATPase c suhunit-related nrotein 

LJI \J Lvl 1 LI CAI IOI«JvU Ll 1 1^ 4 \ | 1 dww | W CI Ly Lf4 1 IIL 1 OIULuU Ly 1 wLvJI 1 


4360 


glycogen synthase (cjIgA) 




nl\/Pr*iriAn hinQ\/nthp<;ic: nrntpin r^lnn ^nlnr^ 
y lyLjUyci i uiuoy i in icoio yji vjici 1 1 v_j i y lj \ y ly i_y y 




1 4-alnha-nIi ipan hranohinn pn7Vinp ^nlnR^ 

i ,*+ di[ji ia <-|iuijdi i ui di iLrini ly di^yiiic yyiyu/ 


4368 


nullulana^G 

uuilUlul Iwwu 


4382 


ribonuclpase BN 

1 IL7VI IUuIuuOLj 1 — » 1 1 


4396 


arptvltran^fpra^p CnNAT familv 

dLyCiy III dl IOIv/1 OOC , V.J 1 N/ \ 1 Idl 1 iiiy 


4398 


1 inP-N-ppptvlnlurn^aminp l-rarhnxwtnvltran^fpra^p fmurA^ 

uui i n aLiCi y 1 v_j i uuuoui 1 in i v7 i uai uvja y vii lyiti t^i ioici ciovj \ i i i u i i \ j 


4402 


thiamine-phosphate pyrophosphorylase (thiE) 


4406 


phosphomethylpyrimidine kinase (thiD) 


441 0 


tran^printinnal rpnulatnr Dpn familv I'tpnA^ 

li di loVsi i uiivji idi i cy u idivJi ) ucy i di i my y ici i/v j 


4414 


ARH tran^nnrtpr ATP-hindinn nrntpin 

nuvj ii di io^jui ici t i \ i n un iuii ly \j\ uicii i 


4426 


S-adenosylmethionine synthetase (metK) 


4440 


DNA polymerase III, gamma and tau subunits (dnaX) 


4444 


fnAF domain nrnip'm 

\Jr\l LJVJI 1 Idll 1 \JI UlCM 1 


4448 


nridinp kinacjp Aidk^ 

141 lull IC r\ll lOOC \(JVJi\/ 


4452 


ATP-dependent RNA helicase, DEAD/DEAH box family 


4458 


peptidoglycan GlcNAc deacetylase (pgdA) 


4462 


nlvr.praldphvdp-3-nhn^nhatp riphvdronpnase NADP-ripnpndpnt ^oanN^ 

y i y v/vi*i ciivjo lywu w iji ivjOk/i idle vj \^ i ivui vy iuwu, i \i-y i u'ui.'vi iuui n yyui/i » / 


4466 


nhn^nhnpnnlnvri ivatp-nrntpin nhn^nhntransfpra^p fnteh 

yji ivyOLyi ivj^i h_*ilj y i uv aic jJI Ulvii i Lyi ii_/OLJi H-/I.I cji ivjiv<i uou y \j loi / 


4470 


phosphocarrier protein hpr 


4474 


NrdH-redoxin-related protein 


4478 


rihnnnplpn^irlp-dinhn^nhafp rpdEirfa^p 2 aloha suhimif (nrrif-} 

1 lk/vy| lUl^lLyUOIUu VJIL/I IL/OUI lulC 1 V/UUl/lCIW *— 7 fSl IC* wULVUI III I III V-J 1 — > f 


4498 


olvcosvl tran^fpra^p familv 8 


4504 


alanyl-tRNA synthetase (alaS) 


4512 


alkyl hydroperoxide reductase, subunit F (ahpF) 


4516 


alkvl hvdronproxidp rpdnrta<?e subunit C (ahDC) 


4520 


rihn^omal nrntpin fi9 i'rn^R^ 

i ik/uoui i idl \Jl VyLvifll I vJ^l. \ 1 L>OU / 


4524 


translation elongation factor Ts (tsf) 


4532 


transcriptional regulator CtsR (ctsR) 


4536 


ATP-dependent Clp protease, ATP-binding subunit (dpC) 


4540 


deoxynucleoside kinase 


4544 


NifR3/Smm1 family protein 


4548 


chaperonin, 33 kDa (hsIO) 
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4558 


glutamate— cysteine ligase (gshA) 


4562 


Helix-turn-helix domain, fis-type protein 


4566 


perfringolysin 0 regulator protein (pfoR) 


4570 


adenylosuccinate synthetase (purA) 


4578 


S.gaT protein (sqaT) 


4582 


PTS system, MB component (sgaT) 


4586 


PTS system, IIA component (mtIA) 


4590 


hexulose-6-phosphate synthase 


4594 


hexulose-6-phosphate isomerase 


4598 


L-ribulose-5-phosphate 4-epimerase (araD) 


4606 


sugar binding transcriptional regulator RegR 


4610 


D-isomer specific 2-hydroxyacid dehydrogenase family protein (serA) 


4622 


transcriptional regulator, BgIG family 


4632 


glycine betaine/L-proline transport ATP binding subunit (proV) 


4636 


amino acid ABC transporter, permease protein 


4644 


Na+/H+ exchanger family protein (kefB) 


4648 


cjlyoxylase family protein 


4652 


LPXTG-site transpeptidase family protein 


4656 


DNA gyrase, A subunit (gyrA) 


4660 


L-lactate dehydrogenase (Idh) 


4664 


NADH oxidase (nox) 


4680 


lipoprotein (bmpD) 


4690 


pantothenate kinase (coaA) 


4694 


ribosomal orotein S20 fmsT} 


4698 


amino acid ABC transDorter amino acid-bindinn Drotein (aatB^ 


4702 


amino acid ABC transporter, ATP-binding protein 


4726 


ribosomal large subunit pseudouridine synthase B (rluB) 


4734 


Uncharacterized ACR COG1354 


4738 


inteqrase/recombinase, phage inteqrase family (xerD) 


4742 


CBS domain protein 


4746 


phosphoesterase 


4750 


HAM1 protein 


4768 


transcriptional regulator, biotin repressor family 


4792 


amino acid ABC transproter, permease protein 


4796 


amino acid ABC transporter, substrate-binding protein 


4798 


6-aminohexanoate-cyclic-dimer hydrolase 


4800 


transcription elongation factor GreA (greA) 


4804 


Uncharacterized BCR, YceG family COG1559 


4812 


UDP-N-acetylmuramate— alanine ligase (murC) 


4822 


Snf2 family protein 


4828 


GTP-binding protein (b251 1 ) 


4832 


primosomal protein Dnal (dnal) 


4844 


sensor histidine kinase (arlS) 


4846 


DNA-binding response regulator (arlR) 


4852 


heat shock protein HtpX (htpX) 


4870 


potassium uptake protein, Trk family 


4874 


ABC transporter, ATP-binding protein 


4888 


phosphoglycerate kinase (pgk) 


4896 


transcriptional regulator, MerR family 


4900 


glutamine synthetase, type I (glnA) 


4904 


secreted 45 kd protein (usp45) 


4908 


metallo-beta-lactamase superfamily protein 


4916 


glycoprotease family protein 


4926 


glycoprotease family protein (gcp) 


4938 


ribosomal protein S14p/S29e (rpsN) 


4952 


exonuclease (dnaQ) 


4956 


transcriptional regulator, merR family 


4958 


cyclopropane-fatty-acyl-phospholipid synthase (cfa) 


4970 


1 ,4-dihydroxy-2-naphthoate octaprenyltransferase (menA) 
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OpCI 1 1 IIUI1 1 C/ LJULI COUII IC r\Dv LI dl IO|JUI LCI , 1 v 1 1 Ull IVJ II |V^ yj\ ULCII 1 ^ pU Ija J 


5320 


UnP-N-anptvlpnnlnvnivnvlnhion^arninp rpductasp rmnrR^ 

w i— ' i ii t4*-'CLy ici iui py i u vuy iuiuvwqi ■ m iu ■ ifuuviuo^ v 1 1 iui u / 




Kifi inptinnal fr\lato cwnthaoio nrntpin ^fnll^^ 
uu ui lULiui idl iui die byi m icbib pi ulcii i ^iuii\y 


5328 


Hih\/Hrnnpnntorin alHrvlaca /fnlR^ 
uu lyuiui icupici li I diuuidoc \ \Uio j 


5332 


dihydropteroate synthase (folP) 


5336 


GTP cyclohydrolase 1 (folE) 


5344 


rarD protein (rarD) 


5348 


homoserine kinase (thrB) 


5354 


Polysaccharide deacetylase family (icaB) 


5362 


osmoprotectant transporter, BCCT family (opuD) 
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5384 


thiol peroxidase (psaD) 


5388 


hydrolase 


5390 


transcriptional regulator, GntR family 


5402 


gls24 protein 


5424 


uncharacterized domain 1 


5440 


cation efflux family protein 


5454 


dihydroorotate dehydrogenase A (pyrDa) 


5458 


beta-lactam resistance factor (fibB) 


5462 


beta-lactam resistance factor (fib A) 


5474 


HD domain protein 


5482 


cation-transporting ATPase, E1-E2 family 


5486 


fructose-1 ,6-bisphosphatase (fbp) 


5488 


iron-sulfur cluster-binding protein 


5492 


peptide chain release factor 2 (prfB) 


5496 


cell division ABC transporter, ATP-binding protein FtsE (ftsE) 


5504 


carboxymethylenebutenolidase-related protein 


5506 


metallo-beta-lactamase superfamily protein 


5514 


DNA polymerase III, epsilon subunit/ATP-dependent helicase DinG 


5520 


asparaginyl-tRNA synthetase (asnS) 


5526 


inosine-uridine preferring nucleoside hydrolase (iunH) 


5528 


general stress protein 170 


5534 


Uncharacterised protein family superfamily 


5538 


Uncharacterized BCR, COG1481 


5546 


zinc ABC transporter, zinc-binding adhesion liprotein (adcA) 


5560 


isochorismatase family protein (entB) 


5566 


3-hydroxybutyryl-CoA dehydrogenase 


5572 


pyruvate phosphate dikinase (ppdK) 


5574 


glutamyl-tRNA(Gln) amidotransferase, C subunit (gatC) 


5580 


glutamyl-tRNA(GIn) amidotransferase, A subunit (gatA) 


5594 


GTP-binding protein 


5612 


iojap-related protein 


5626 


transcriptional regulator SkgA (skgA) 


5630 


glycerol uptake facilitator protein (glpF) 


5634 


dihydroxyacetone kinase family protein 


5638 


dihydroxyacetone kinase family protein 


5640 


transcriptional regulator, tetR family 


5646 


dihydroxyacetone kinase family protein 


5654 


glutamine amidotransferase, class I 


5666 


peptidase, M20/M25/M40 family 


5668 


ABC transporter, ATP-binding protein 


5686 


pur operon repressor (purR) 


5690 


cmp-binding-factor 1 (cbfl) 


5694 


competence-induced protein Ccs50 (ccs50) 


5702 


ribulose-phosphate 3-epimerase (rpe) 


5710 


rRNA (guanine-NI-)-methyltransferase (rrmA) 


5712 


dimethyladenosine transferase (ksgA) 


5718 


primase-related protein 


5726 


endosome-associated protein 


5728 


CG17785 gene product 


5734 


dltD protein (dltD) 


5738 


D-alanyl carrier protein-related protein 


5742 


dltB protein (dltB) 


5754 


DNA-binding response regulator (arlR) 


5756 


ribosomal protein L34 (rpmH) 


5766 


penicillin-binding protein 4 (pbp4) 


5770 


intein-containing protein 


5774 


NifU family protein 


5778 


aminotransferase, class-V 


5782 


Uncharacterized protein family (UPF0051) family 
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578R 


ARP trancnnrfor ATP-HinHinn nrntoin 

r\DO LI dl loUUI LCI , r\ 1 r "Ull IUU iy pi ULCI1 1 


5790 


nlvro^vl tran^fpra^p domain nrotpin fllnrA 

yiyuuoyi li a i ioici qo^ v_j v_j i i iq i i i pi uluii i ^miiy 


5794 


tran^rrintinnal rpnulator MppA fmprA^ 

li a > ioui ipuui idi i cy ma i v 1 L//v ^i i i^uny 


5798 


i indpnanronnl WinaQP 

Ul lUCUdpi CI lUl Ml IdOC 




aminn acin! ARC* trancnnrtpr aminn ar*iH-hinHinn nrntoin/nftrmpaco nrntpin 

dl 1 III IU dUlU rALJ V_» LI dl loUUI LCI , dl 1 III 1U aOlU Ull IUU |JI ULCII 1/pCI 1 1 icaoc pi ULCII 1 


5808 


amino arid ARO trancnnrtpr ATP-hindinn nrntpin 

ai l ill i\j uwiu ' li oi lopvji LV_/ 1 | / \ II U 1 1 |\_il I iy pi UlUI 1 1 


5834 


rihoflavin hiocvnthp^ta nrntpin RihF /rihF^ 

i iu\ji ici v ii i vj ivjo y 1 1 ii ivoio pi uici ii i mui 1 1 il/i i 




h/no 1 rPctrintinn-mnHifir'atinn c\/cKorn Q cnhimif 

LypC 1 1 Co LI IULIUI I~1 1 (UUIffOdllUi I OyOLCfil, O OUL/UIIIL 


5ftfif) 


linnnrntpin 
iipupi UlCll 1 


5862 


aoorpnation ciihctanrp 

ciyyi v>yciLH_ii i ouuoicii iuc 


5866 


ID479 


5RQR 


t\/np II nWA mnHifinatinn mpthvItranQfpraQP ^nn^9^9IP /Qnn ^ ^9 ^ ^9IMP^ 
iy pc 1 1 u\\r\ 1 1 luuiuodLiui i 1 1 icli iy i li al loi ci doc o pi iu£.u^ir \opi 10^.0^1 ivi 1 j 




rihncnmal nrntpin 1 10. /ml l\ 
IlUUOUIIIdl piuicni L IU \\\J\0) 


5922 


ATP-ripnpndpnt Oln nrntpa^p ATP-KinHinn ^iihnnit OlnH ^rlnH^ 


5926 


hnmnr.v^tpinp S-mpthvltrpn^fprfl^ip /mmiiM^ 

i i ivjuyoicii ic \j 1 1 ivsii lyni ai ioici ci o v_# tiiiiiiuivii 


\Ji304. 


Ll dl IoLiI IpLIUI Idl fcyUldLUI, 1 clr\ Idlillly 




O 1 ~ UN 1UII IL| LJIlUcll 1 \Lf<_][Jr\/ 


595? 


thvmirivlatp ^vntha^p /th\/A^ 
li iy 1 1 uuy idic oyi i li laoc ^li lyn) 


5956 


pnnripn^inn pn7\/mp FahH-rplatpH 
i iuci ion iy ci '^.y 1 1 ic, i a li i i i cidicu 


^QRH 
oyou 


iiyUiUAyiNcUiyiyiUldiyi-wU/n (cUUUdbc;, UcyldUatlVc 


oy/ h- 


ycne_iar\z i l» i o.d. \ pirn i oy^stronc] simiianiy 10 unKnown proiuin, put 


JO/ u 


FlMNI-rlpnonHpnt HphwHrnnonaQO ■famil\/ nrntpin 
r iviiN'Ucpci iljci il uci lyui uyci idoc idiiiuy piuicui 


f;qnn 


nhncnhnmp\/alnnatp l^inacp 
pi luopi iui l icvdiui idLC mi idoc 


oyoo 


aipnospnoiTicVdiondie ascaruoxyiase ^rnvdij; 


oyyu 


mBvaioridic Kinase vrnvKj 


U*3CJ*+ 
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600? 


f^TP n\yrnnhn<jnhnkina<?p /rplA^ 
\j i I py i upi luopi ivjimi idoc \ \ ci/Ay 


DUUD 


lidllbpUodofci IUI lllociUUil oct^UcllOc clefllclU IbyUH- 


DU I D 


D -HUUIcUllUaoc Idllliiy 


6018 


nnl\/npntiHp Hpfnrm\/lsiQP /Hpf^ 
puiypcpinjc \jcivji 1 1 iy idoc \uci i 


6022 


M AnP-cnpnifir 1 nliitpmatp Hph\/HrnnpnpQP fnHhA^ 
i Nnur oucoi t i\s y iu tai i idLC vici iy vji uyci idoc u t ir\ t 




ADO LldllopUILcI, /A 1 r-UlI lulliy/pciillcdoc piULclll 




r\D\_/ UdriopUl Lcl , Ml r-UIIIUIIiy/pcIIllcdbc piULcIll 




apptvltran^fpracp fiMAT familv fnmiK/ 
ducLy ili di loici doc, v— 1 1 \r\ i idiiiuy idiiiuy 




ARr*l tran^nnrtpr ATP-hinrlinn nrntpin 

/\LJ V_/ LI dl lopUl LCI , rA 1 1 U 1 1 IVJII iy pi UlCll 1 




HdM/ famifw nrntoin fr\at~\\/\ 

ucy v idiiiuy pi u ici ii ^ucyv^ 


ro^r 


udl UUI lyUI die Mlldoc, r IIS.D Idlillly ^IfUD/ 


R0R4 


hpta-lantpim rp^i^tannp faptnr /fihRA 
ucLd idLfLdiii i coioLdi ioc idVH»ji ^ 1 1 L/i_>y 


Rfi7n 

UW / U 


°-Hphvrlrnnantn3tp n -rpHnrta^p 
c. uci iy\ji upai iL*Jdic c- \ cuuolcioc 


R07R 


r i o oybiciii t/Uiiipuriciu 


RH7fi 
OVf O 


pyiiuint? ijuoicuiiuc-uiouipiitijc uAiuurcuuotdoc idrniiy p/utcin (uad/ 


R08° 

uuu,£ 


tRNA /ni ianinp-N1 Vmpthvltrpn^ifpra^p ^trmD^ 
ti \i in ^y uai i n ic i n i y iiicuiyiLiaiioici doc inn j 


6092 


r^a npntiria^p nrprnr^nr 

WO popLIVJdOC pi Cl/UI OVJt 


Rinn 


Par A 
rain 


R10.9 


francnncoQO famil\/ nrntain /nrfA\ 
LI dl lopuodoc Idlillly LJlolclll \Ull/A/ 


6116 


Tn'SP'SP rplaya^p 

1 1 1 \J t—\J , 1 CldAdOC 


6120 


Tn5?5? Orf 1 D nrntpin 

1 1 1 \Jc^\JC , V_/ 1 I IU pi UlCll 1 


R194 


mprn irir* rorli irfaco 

IIICIUUIIU ICUUOldOC 




trancnrintinnal romilatr\r ftflarP famiK/ 
11 dl loul ipilUI Idl IcyUldlUI, Ivlclrx tdlTNiy 


6132 


nation tran<?nnrt ATPa<;p F1-F° familv 

uQUVI 1 11 ul lOpUl L l \ 1 1 dOC| L— 1 L .€ . Idl i my 


6138 


natinn-tran^nnrtinn ATPa^p F1-F9 familv 
uauui i ii di topui Lit iy < \ i r doc, i i i r idl i iny 




r*atinn-trancnnri"inn ATDocd Pi_P0 familv 
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R144 


natinn-tranennrtinn ATDqcq P*i_P9 famiK/ 

L-diiuji"Udiiopuiuntj m 1 1 dbc, n.i~n^ idiijiiy 


6146 


transcriptional repressor, CopY (copY) 


6150 


cadmium resistance transporter 


6158 


membrane protein 


6162 


fiavoprotein (dfp) 


6170 


lipoate-protein ligase A 


6174 


FMN oxidoreductase (nemA) 
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6178 


Bacterial luciferase superfamily 


6182 


glycine cleavage system H protein (gcvH) 


6186 


Domain of unknown function 


6194 


lipoate-protein ligase A (IplA) 


6198 


formate— tetrahydrofolate ligase (fhs) 


6202 


cardiolipin synthetase (els) 


6220 


aminotransferase, class II (aspB) 


6222 


RNA methyltransferase, TrmH family, group 2 


6232 


60 kda chaperonin 


6242 


purine nucleoside phosphorylase (deoD) 


6248 


deoxyribose-phosphate aldolase (deoC) 


6254 


Lyme disease proteins of unknown function 


6258 


ribosomal large subunit pseudouridine synthase, RluD subfamily (rluD) 


6262 


penicillin-binding protein 2A (pbp2A) 


6266 


pathenogenicity protein 


6268 


transcription antitermination protein NusG (nusG) 


6272 


glycosyl transferase, family 8 


6276 


glycosyl transferase, family 8 


6284 


sugar transporter family protein 


6292 


sensory box histidine kinase 


6306 


homocysteine S-methyltransferase (metH) 


6310 


glycerol dehydrogenase 


6312 


DNA topology modulation protein FlaR 


6316 


translation initiation factor IF-1 (infA) 


6320 


adenylate kinase (adk) 


6326 


ribosomal protein L1 5 (rpIO) 


6330 


ribosomal protein L30 (rpmD) 


6336 


ribosomal protein S5 (rpsE) 


6344 


ribosomal protein L6 (rplF) 


6348 


ribosomal protein S8 (rpsH) 


6352 


ribosomal protein S14 (rpsN) 


6356 


ribosomal protein L5 (rplE) 


6360 


ribosomal protein L24 (rplX) 


6366 


ribosomal protein L14 (rpIN) 


6368 


ribosomal protein S17 (rpsQ) 


6372 


ribosomal protein L29 (rpmC) 


6374 


ribosomal protein L16 (rpIP) 


6378 


ribosomal protein S3 (rpsC) 


6382 


ribosomal protein L22 (rpIV) 


6386 


ribosomal protein S19 (rpsS) 


6390 


ribosomal protein L2 (rplB) 


6394 


ribosomal protein L23 (rplW) 


6398 


ribosomal protein L4/L1 family (rpID) 


6402 


ribosomal protein L3 (rpIC) 


6408 


ribosomal protein S10 (rpsJ) 


6414 


MATE efflux family protein 


6418 


threonine synthase (thrC) 


6428 


Uncharacterized BCR, COG1636 superfamily 


6436 


4-alpha-glucanotransferase (malQ) 


6440 


glycogen phosphorylase family protein (malP) 


6444 


glycerol-3-phosphate transporter (glpT) 


6452 


rhodanese family protein 


6458 


ammonium transporter 


6464 


DNA repair protein RadA (radA) 


6472 


oxidoreductase, pyridine nucleotide-disulfide, class I 


6478 


ribose ABC transporter, periplasmic D-ribose-binding protein (rbsB) 


6484 


ribose ABC transporter. ATP-bindina protein (rbsA) 


6486 


ribose ABC transporter protein (rbsD) 


6488 


ribokinase (rbsK) 
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6498 


ABC transporter, ATP-bindinq protein 


6502 


DNA-binding response regulator (vicR) 


6506 


argininosuccinate synthase (argG) 


6508 


argininosuccinate lyase (argH) 


6514 


bacteriophage L54a, repressor protein 


6528 


soluble transducer HtrXIII 


6542 


probable transposase (insertion sequence IS861) 


6544 


ABC transporter, ATP-binding/permease protein 


6550 


ABC transporter, ATP-binding/permease protein 


6560 


Serine hydroxymethyltransferase 


6568 


HemK protein (hemK) 


6572 


peptide chain release factor 1 (prfA) 


6576 


thymidine kinases 


6580 


4-oxalocrotonate tautomerase (dmpl) 


6588 


oxidoreductase 


6594 


oxidoreductase 


6600 


formate/nitrite transporter family protein 


6608 


xanthine permease (pbuX) 


6612 


xanthine phosphoribosyltransferase (xpt) 


6616 


guanosine monophosphate reductase (guaC) 


6620 


drug resistance transporter, EmrB/QacA subfamily 


6622 


oxidoreductase 


6624 


Kup system potassium uptake protein (kup) 


6636 


O-methvltransferase 


6642 


oliaoendorjeDtidase F (DeDFI 


6646 


competence protein CoiA (coiA) 


6650 


major facilitator superfamily protein superfamily 


6652 


ribosomal small subunit Dseudouridinp synthase A (rsuA^ 
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6658 


qlucosamine-6-phosphate isomerase (naqB) 


6662 


nodulin-related protein, truncation 


6664 


S-adenosylmethioninetRNA ribosyltransferase-isomerase (queA) 


6674 


permease, GntP family 


6684 


6-phospho-beta-qlucosidase ( bgIA) 


6686 


PTS system, beta-glucosides-specific I1ABC components 


6688 


transcription antiterminator Lict (licT) 


6704 


esterase 


6706 


suqar-bindinq transcriptional repressor, Lacl family 


6708 


hydrolase, haloacid dehalogenase-like family 


6712 


DNA internalization-related competence protein ComEC/Rec2 


6716 


competence protein CelA (celA) 


6720 


acyltransferase family protein 


6732 


ATP-dependent RNA helicase DeaD (deaD) 


6736 


lipoprotein, YaeC family 


6738 


ABC transporter, permease protein 


6752 


diacylqlycerol kinase (dgkA) 


6768 


formamidopyrimidine-DNA glycosylase (mutM) 


6776 


epidermin immunity protein F 


6788 


giycyl-tRNA synthetase, beta subunit (glyS) 


6790 


acyl carrier protein phosphodiesterase 


6800 


SsrA-binding protein (smpB) 


6822 


D-alanine-D-alanine ligase 


6824 


recombination protein RecR (recR) 


6830 


penicillin-binding protein 2b 


6832 


phosphoglycerate mutase (gpmA) 


6836 


triosephosphate isomerase (tpiA) 


6856 


phosphoglycerate mutase family protein 


6860 


D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase family 


6864 


autolysin 


6868 


heat-inducible transcription repressor HrcA (hrcA) 



WO 02/34771 



-3015- 



PCT/GB01/04789 



6872 


heat shock protein GrpE (grpE) 


6876 


chaperone protein dnak 


6880 


dnaJ protein (dnaJ) 


6884 


transcriptional regulator, gntR family domain protein 


6888 


tRNA pseudouridine synthase A (truA) 


6892 


phosphomethylpyrimidine kinase (thiD) 


6910 


galactose-6-phosphate isomerase, LacA subunit (lacA) 


6922 


tagatose 1 ,6-diphosphate aldolase (lacD) 


6932 


sugar ABC transporter, ATP-binding protein (msmK) 


6936 


glucan 1 ,6-alpha-glucosidase (dexB) 


6940 


UDP-glucose 4-epimerase (galE) 


6942 


response regulator (citB) 


6950 


citrate carrier protein (citS) 


6954 


malate oxidoreductase (tme) 


6958 


bacterocin transport accessory protein 


6976 


transposase family protein (orfA) 


6980 


pXOI-128 


6986 


adhesion lipoprotein (Imb) 


6994 


DNA-directed RNA polymerase, alpha subunit (rpoA) 


6998 


ribosomal protein L17 (rplQ) 


7040 


probable dna-directed rna polymerase delta subunit 


7044 


CTP synthase (pyrG) 


7058 


bacteriocin transport accessory protein 


7074 


translation initiation factor IF-3 finfC^ 


7100 


adenosine deaminase 


8468 


preprotein translocase, SecE subunit 


8476 


antigen, 67 kDa 


8486 


LiDase/Acvlhvdrolase 


8492 


DeDtide ABC transrjortpr Dermease orotein fonoB^ 
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8494 


competence protein CgIB (cgIB) 


8502 


peptide ABC transporter, peptide-binding protein 


8504 


oxidoreductase 


8510 


amino acid ABC transporter, permease protein (opuBB) 


8522 


abc transporter atp-binding protein ybhf 


8530 


glycerol-3-phosphate dehydrogenase (NAD(P)+) (gpsA) 


8538 


sugar ABC transporter, sugar-binding protein 


8544 


secreted 45 kd protein (usp45) 


8556 


phosphoglycerate mutase family protein 


8566 


glycosyl hydrolase, family 3 


8576 


N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase 


8596 


sensory box histidine kinase (withHAMPandPASd) 


8608 


aminoglycoside 6-adenylyltransferase 


8622 


iron compound ABC transporter, permease protein (sirB) 


8636 


phosphate ABC transporter, permease protein (pstC-2) 


8650 


branched-chain aminn acid transDort svstem II carripr nrntpin fhrnO^ 
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8658 


PTS system, IID component 


8662 


replisome organiser-related protein 


8674 


alkaline amylopullulanase 


8676 


exfoliative toxin A 


8690 


glycerol uptake facilitator protein (glpF) 


8698 


ABC transporter, ATP-binding protein 


8706 


CDP-diacylglycerol--glycerol-3-phosphate 3-phosphatidyltransferase (pgs 


8708 


cobalt transport protein 


8730 


integral membrane protein 


8734 


yadS protein 


8736 


cell wall surface anchor family protein 


8748 


polysaccharide biosynthesis protein 


8752 


glycosyl transferase domain protein 


8764 


endopeptidase O 
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8770 


beta-ketoacyl-acyl carrier protein synthase II 


8772 


ABC transporter, ATP-binding protein 


8776 


penicillin-binding protein 


8778 


cell wall surface anchor family protein 


8780 


cell wall surface anchor family protein 


8786 


LPXTG-motif cell wall anchor domain protein 


8788 


6-aminohexanoate-cyclic-dimer hydrolase 


8796 


NLP/P60 family protein 


8802 


DNA/RNA non-specific endonuclease 


8806 


hydroxyethylthiazole kinase (thiM) 


8826 


PTS system component 


8832 


sugar ABC transporter, permease protein 


8836 


potassium uptake protein, Trk family (trkA) 


8850 


lemA protein (lemA) 


8856 


cobalt transport protein 


8882 


spermidine/putrescine ABC transporter, spermidine/putrescine-binding pr 


8884 


spermidine/putrescine ABC transporter, permease protein (potC) 


8906 


ABC transporter, substrate-binding protein 


8908 


lipoprotein 


8916 


sensor histidine kinase 


8930 


TrsK-like protein (traK) 


8936 


R5 protein 


8962 


chromosome assembly protein homolog 


8978 


ribose ABC transporter, permease protein (rbsC) 


8980 


oermease 


8982 


sensor histidine kinase (arlS) 


8986 


hydrolase, haloacid dehalogenase-like family (gph) 


8994 


deDhosDho-CoA kinase 


8996 


oxalateformate antiporter 


9004 


sensory box protein 


9006 


host cell surface-exposed lipoprotein 


9012 


PAP2 family protein 


9034 


GtrA family protein 


9050 


lipoprotein signal peptidase (IspA) 


9280 


alcohol dehydrogenase, zinc-containing (adh) 


9284 


trigger factor (tig) 


9290 


fructose-bisphosphate aldolase (fba) 


9292 


DAK2 domain protein 


9296 


oligopeptide ABC transporter, permease protein 


9298 


N-acetylglucosamine-6-phosphate deacetylase (nagA) 


9300 


transcriptional regulator, DeoR family (lacR) 


9302 


PTS system, mannose-specific IIC component (manM) 


9306 


Phosphoglucose isomerase 


9310 


aspartate—ammonia ligase (asnA) 


9312 


amino acid ABC transporter, ATP-bindinq protein 


9314 


DNA-binding protein HU (hup) 


9316 


DHH subfamily 1 protein 


9318 


chloride channel 


9320 


integrase (int) 


9324 


DNA/RNA non-specific endonuclease 


9326 


PTS system component 


9328 


cell division protein, FtsW/RodA/SpoVE family (ftsW) 


9330 


LPXTG-motif cell wall anchor domain protein 


9332 


peptide chain release factor 3 (prfC) 


9334 


ABC transporter, ATP-binding protein 


9336 


superoxide dismutase |mn-fe] 


9340 


phenvlalanyl-tRNA synthetase, alpha subunit (pheS) 


9342 


amino acid ABC transporter, permease protein 


9344 


phosphate ABC transporter, phosphate-binding protein (pstS) 
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9346 


NOL1/NOP2/sun family protein (sun) 


9348 


Abortive infection protein family 


9350 


permease 


9352 


N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase domain protein (usp45) 


9354 


ABC transporter, ATP-binding protein 


9356 


phosphoglucomutase (pgm) 


9358 


oxidoreductase, short chain dehydrogenase/reductase family 


9360 


phosphate acetyltransferase 


9362 


gls24 protein 


9364 


ribosomal protein S1 (rpsA) 


9368 


dTDP-glucose 4,6-dehydratase (rfbB) 


9370 


excinuclease ABC, C subunit (uvrC) 


9372 


MATE efflux family protein 


9378 


amino acid permease (rocE) 


9380 


DNA-binding response regulator TrcR (trcR) 


9382 


16S rRNA processing protein RimM (rimM) 


9384 


transcriptional regulator 


9388 


ribosomal protein L20 (rpIT) 


9394 


sugar-binding transcriptional repressor, Lacl family (maIR) 


9396 


proton/peptide symporter family protein 


9398 


amino acid permease 


9400 


exoribonuclease, VacB/Rnb family (vacB) 


9402 


multi-drug resistance efflux pump (pmrA) 


9404 


adhesion lipoprotein (psaA) 


9406 


iron-dependent transcriptional requlator (sirR) 


9410 


branched-chain amino acid ABC transporter, amino acid-binding protein ( 


9412 


amino acid permease 


9414 


SpoU rRNA Methylase family protein 


9416 


sodium/dicarboxylate symporter (qltP-2) 


9418 


branched-chain amino acid transport system II carrier protein (brnQ) 


9420 


alcohol dehydrogenase, zinc-containing 


9422 


aminotransferase, class I (aspB) 


9424 


ribosomal protein S6 (rpsF) 


9426 


A/G-specific adenine glycosylase (mutY) 


9428 


acid phosphatase (olpA) 


9430 


ribosomal protein S12 (rpsL) 


9434 


microcin immunity protein MccF (mccF-1) 


9436 


undecaprenyl diphosphate synthase (uppS) 


9438 


preprotein translocase, YajC subunit (yajC) 


9440 


chaperonin, 10 kDa (groES) 


9444 


YitT family protein 


9446 


serine protease (htrA) 


9448 


ribose-phosphate pyrophosphokinase (prsA) 


9450 


aromatic amino acid aminotransferase (araT) 


9452 


Recombination protein O (recO) 


9454 


Abortive infection protein family 


9456 


fatty acid/phospholipid synthesis protein PIsX (pIsX) 


9458 


acyl carrier protein (acpP) 


9462 


phosphoribosylaminoimidazole carboxylase, ATPase subunit (purK) 


9464 


alcohol dehydrogenase, iron-containing 


9466 


ribosomal protein L18 (rpIR) 


9468 


preprotein translocase, SecY subunit 


9470 


transcriptional regulator ComX1 (comX1) 


9472 


deoxyuridine 5' -triphosphate nucleotidohydrolase (dut) 


9478 


sugar-binding transcriptional regulator, Lacl family (rbsR) 


9480 


SPFH domain/Band 7 family 


9488 


zinc ABC transporter, permease protein (adcB) 


9492 


abortive infection protein 


9494 


hydrolase, haloacid dehaloqenase-like family 
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9496 


response regulator (lytT) 


9500 


transketolase, C-terminal subunit 


9502 


polyribonucleotide nucleotidyltransferase (pnp) 


9504 


serine O-acetyltransferase (cysE) 


9508 


ribosomal protein L13 (rplM) 


9510 


replication initiation protein 


9518 


amino acid ABC transporter, amino acid-binding protein 


9522 


glycyl-tRNA synthetase, alpha subunit (glyQ) 


9524 


NADH oxidase 


9528 


transketolase (tkt) 


9534 


penicillin-binding protein 1 A (pbplA) 


9536 


cell division protein DivlVA (divlVA) 


9538 


sensor histidine kinase 


9540 


serine/threonine protein kinase (pknB) 


9542 


transcriptional regulator 


9544 


PTS system, MA component (lacF) 


9546 


glycerol dehydrogenase (gldA) 


9548 


aspartate kinase (thrA) 


9550 


enoyl-CoA hydratase/isomerase family protein 


9552 


acyl carrier protein (acpP) 


9564 


ABC transporter, ATP-binding protein 


9566 


N utilization substance protein A (nusA) 


9568 


ribosome-binding factor A (rbfA) 


9570 


Cof familv Drotein 


9572 


CoA bindina domain Drotein fb0965^ 

wvi * k-» 1 1 i vj 1 1 ix^ v*4\_/i i iuii i ■ \j lull i y x~j\j v-/*_/ / 


9574 


transcriptional regulator, Fur family 


9578 


queuine tRNA-ribosyltransferase (tgt) 


9580 


ribonuclease P Drotein comoonent (mDA} 


9582 


serine protease, subtilase family 


9584 


glycosyl transferase domain protein 


9586 


transcriptional activator, AraC family 


9588 


transcriptional regulator, TetR family 


9590 


transcriptional requlator, AraC family 


9594 


surface protein Rib 


9596 


transposase, mutator family 


9600 


acetyltransferase, GNAT family 


9602 


Transposase, Mutator family 


9606 


UDP-sugar hydrolase 


9610 


anthranilate synthase component II (trpG) 


9612 


biotin synthetase (bioB) 


9616 


UDP-N-acetylmuramoylalanine— D-glutamate ligase (murD) 


9618 


ylmF protein (ylmF) 


9620 


amino acid ABC transporter, permease protein 


9622 


phosphoglucomutase (pgm) 


9624 


YjeF-related protein, C-terminus 


9626 


FemAB family protein (fibA) 


9628 


Cof family protein 


9630 


cell division ABC transporter, permease protein FtsX (ftsX) 


9632 


oxidoreductase, short-chain dehydroqenase/reductase family (fabG) 


9634 


aspartate aminotransferase (aspC) 


9638 


ribosomal protein L31 (rpmE) 


9640 


nrdl protein (nrdl) 


9642 


ribosomal protein L19 (rpIS) 


9644 


bacteriophage L54a, repressor protein 


9646 


bacteriophage L54a, antirepressor 


9652 


single-strand binding protein (ssb) 


9660 


pneumococcal surface protein A 


9666 


DNA-binding response regulator (vncR) 


9668 


transposase OrfAB, subunit B 
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9670 


cell division nrntein FtsW/RodA/SDoVE familv frodA^ 

vv>n u i v ioiui I yji\J ici 1 1 j ■ iw v v 1 i xuurv vv v/ v i— i cj i 1 1 1 1 y y i v/ \ / 


9672 


DNA avrase B subunit (avrB^ 


9674 


3-phosphoshikirnate 1~carboxyvinyItransferase (aroA) 


9676 


RNA mpthvltransfprasp TrmA familv 

I \l \f\ I 1 idl 1 y IU dl lolCi uoc , I M 1 1» \ ioi i my 


9680 

3UUU 


transrrintinnal rpnnlator AraC familv 

u di iol>i ifJllUi idi I cyuiaivJi , niau iciiiiiiy 


9682 


ABC transnorter ATP-bindina orotein 


9690 


CylJ 


QR9R 


pel 1 1 icaoc 


9698 


rpoulatorv nrotpin 

i vzv-| uia ivy i y \ji \j ivii i 


9700 


carbohydrate kinase, pfkB family 


9702 


beta-glucuronidase 


9704 


Q-dpvriro-S-ripoxvnhosnhoalLironate aldolase/4-hvdroxv-2-oxoalutarate aldo 


9706 


3~nYoanvI-i'anvl'-parripr-nrotpin^ rpduntasp 


9708 


catabolite control protein A (ccpA) 


9712 


ribonuclease III frnc) 


9714 


SMC familv C-tprminal domain familv 

vv ivi vy ioi I ill y ) w ici 1 1 in iui uui i icii 1 1 i cii i uiy 




S1 RNA hinrlinn Hnmain nrotpin 

O | I \l N/ \ Ull Ivlll iy VJUI 1 ICU1 1 JJI UlC 1 1 1 


9722 


Drolinonrotein diacvlalvcervl transferase (lot) 

l/i \j I I k_/ v-/ yj i v/ivi i i vi ici \j y iy t y ywi y i li ui ioivi *-%ov % iy ii 


9724 


riboflavin svnthase aloha subunit (YibE) 

i i uui ici viii (jy i in i ujuj u i v#i ic4 uuuui in \ ■ 1 1— ' / 


9726 


^ 4-dihvr1rnYV-9-hi itannnp 4-nhnsnhatp svnthasp/CnTP ovoiohvdrolase II fri 


9728 


IvsvI-tRNA svnthptasp flvsS^ 


9734 


Transnosasp snbfamilv 


9738 


translation plonoation factor Tn (inf\ 

LI CII IOIQLI V/l 1 OIU 1 ly UUvl 1 1 OvLul 1 Li yiUI 1 




I inP-N-acptvlmi jramo\/Ialanvl~n-nlnfamvl-9 fi-Hiaminnnimplatp—D-alanvl-O-a 




(^li itathinno ^-trancfpracPQ Hrimain rvmfpin 
OIULdLi MUI lc O tl alio ici aoco uuiiidiii uitJLCiii 


9754 


Rihnni lflpotidp rpdnr.tasps 

1 \IMLJ1 ILJ\jICLJLIVJC 1 CuUULuOUO 


9756 


hintin—appfvl-OnA-oarhnxvla^p liaasp 

LJILJLII 1 CJlvCLyi V-/VJ/L ViCll UVJAy IC*Ov 1 ImUvv 


Q7RD 


1 lnr*harcir*tciri"7oH nrntDin famiK/ ^1\I7 famiK/ 
ui iui idi dULt;i iz.t;u piuitiii i idiiiiiy idiiiny 




mothlnninp aminnnpntlHflQP t\/np 1 ^man^ 

1 1 IcU HUl ill ic dl l ill HjpcjJ ll vjaoc, iy ljc i \\ \ \a^J j 


9764 


DNA liaase NAD-denpndent HiaA^ 


9766 


alurose-1-nhosnhate adenvlvltransferase falaC^ 


Q7R8 


I inP-N-arptvlnlnrnc;aminp l-rarhnxwinvltransfprasp fmurA^ 
wUi i n aw iy iy i UwOu 1 1 in ic» i ivdi uuaj vn iyiLi cii ioivi aoc \i i iui / » / 


9770 


arpfvltransfprasp (^NAT familv 


9772 


exonuclease RexA frexA^ 


9774 


tRNA modification GTPase TrmE (trmE) 


Q77R 


ARO transnortpr ATP-hindinn nrotpin 
aou u di iojjui iui j / \ i i ui i ivjm iy ^ji \j lull i 


9778 


nvnivafp HphvHrnopnasp romnlpx F1 romnonpnt nvriivatp dphvdrnnpna^p al 
\j y i u v oit> vjci i y hi iqoc i i i^ica, l_ i uu i i i fjv/i ici il, ^y i w v die vjt/i i y \j i uyci ioog cii 


9782 


Mur liaase familv nrotein 

i v i L-ii iimuow i c*i ■ i iiiy yj i v/ Lw hi 


9786 


HD domain nrotpin 

1 1 L^/ uvl 1 1C11 1 1 Is V/Lvl 1 1 


9788 


translation plnnoatinn factor O ffiisA^ 

li di loidiiLyi i ciui iydLiv7i i idivivji ^ i uon j 


979R 


nvriivatp kinasp ^nvk^ 


9798 


Sianal neotidase 1 


9802 


cvtidine deaminase (cddl 

\f y LI VII 1 1 *— * wvUI 1 1 1 1 1 Clvv \ \JVJ VI / 


QSfU 

J/OVrr 


snnar ARC transnortpr ATP-hindinn nrotpin 
ouydi AUv li di iomui ici , rAir-uuiviniy \j \ uicn i 


C70UU 


snnar ARC imncinriri&r nf^rmt^aQf^ nrotpin 
oUvjdi nDO li di io(JUi ici , fJtn 1 1 icaoc (jiutcu i 


9808 


anptvltransferase GNAT familv 

uuv Ly ili cii ioiui uovj vj i n i \ i i vii i iii y 


9810 


ABC transDorter Dermease Drotein 

i VU V LI VII IwL/V 1 LV>I | kyV/l 1 1 IvUvw V/l V/lvll 1 


9812 


SatD 


9814 


Hplix-turn-hpliY domain fis-tvnp nrotpin 

1 ldl/\ LUI 1 1 1 lv^ll/\ UVJ1 1 1 C4 11 1 T 1 IO Ly \J t> \-s ' \J LVr 11 1 


9816 


phosphate ABC transporter, ATP-binding protein (pstB-1) 


9818 


tRNA pseudouridine synthase B (truB) 


9820 


Arptvltransfprasp fGNAT^ familv 

nociy i li dl ioici dovT 1 N/A i j i dl l lliy 


9822 


DNA tonoisomprasp 1 ^tonA^ 


9824 


ribonuclease HII (rnhB) 


9830 


orotidine 5'-phosphate decarboxylase (pyrF) 


9832 


aspartate-semialdehyde dehydrogenase (asd) 


9836 


pantothenate metabolism flavoprotein (dfp) 


9840 


Sua5/YciO/YrdC/YwlC family protein 


9844 


thiamine biosynthesis protein ApbE 
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9846 


Domain of unknown function 


9848 


DNA repair protein RadC (radC) 


9850 


glycosyl hydrolase, family 1 (bgIA) 


9852 


Cof family protein (b0844) 


9854 


spermidine/putrescine ABC transporter, permease protein (potH) 


9856 


folylpolyglutamate synthase (folC) 


9858 


homoserine dehydrogenase (horn) 


9860 


succinate-semialdehyde dehydrogenase (gabD-1) 

1 i 2 IS L 


9862 


membrane protein 


9864 


ATP-dependent DNA helicase PcrA (pcrA) 


9866 


uracil permease (uraA) 


9868 


sodiumalanine symporter family protein 


9878 


capsular polysaccharide biosynthesis protein Cps4B (cps4B) 


9880 


transcriptional regulator, LysR family 


9882 


CpslaS 


9884 


chloride channel protein 


9886 


tributyrin esterase (estA) 


9888 


ABC transporter, ATP-binding protein (potA) 


9890 


alpha-acetolactate decarboxylase (budA) 


9892 


TPR domain protein 


9896 


metallo-beta-lactamase superfamily protein 


9898 


tRNA delta(2)-isopentenylpyrophosphate transferase (miaA) 


9902 


glycerophosphoryl diester phosphodiesterase 


9904 


transposase OrfAB, subunit B 


9906 


IS3-Spn1, transposase 


9908 


transposase OrfAB, subunit B (orfB) 


9910 


reverse transcriptase 


9916 


transposase OrfAB, subunit B 


9918 


inteqrase, phaqe family (int) 


9920 


transcription regulator 


9922 


|_TnpA 


9926 


structural gene for ultraviolet resistance (uvra) 


9930 


Helicases conserved C-terminal domain protein 


9932 


abortive infection bacteriophage resistance protein (abiEi) 


9944 


ribosomal protein L7/L12 (rpIL) 


9948 


ATP-dependent Clp protease, ATP-binding subunit CIpX (cIpX) 


9950 


dihydrofolate reductase (folA) 


9952 


hemolysin 


9954 


transcriptional regulator, MarR family 


9958 


polyA polymerase family protein 


9960 


PTS system, fructose specific IIABC components (fruA-1) 


9962 


lactose phosphotransferase system repressor (lacR) 


9964 


choline binding protein D (cbpD) 


9968 


pyrimidine operon regulatory protein (pyrR) 


9970 


ribosomal larqe subunit pseudouridine synthase D (rluD) 


9972 


thiamine biosynthesis protein Thil (thil) 


9974 


3-dehydroquinate dehydratase, type I (aroD) 


9976 


iron compound ABC transporter, ATP-binding protein (fepC) 


9980 


transcriptional requlator 


9982 


glycosyl transferase domain protein 


9984 


Cps9H 


9988 


4-diphosphocytidyl-2C-methyl-D-erythritol synthase (ispD) 


9990 


licD1 protein (licD1) 


9996 


large conductance mechanosensitive channel protein (mscL) 


10000 


maltose ABC transporter, maltose-binding protein 


10004 


nucleotide sugar synthetase-like protein 


10006 


transcriptional requlator 


10008 


oxidoreductase, aldo/keto reductase family 


10010 


NAD(P)H- flavin oxidoreductase 
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10016 


transcriDtional peculator MutR 


10018 


GTP-binding protein Era (era) 


10022 


peptide methionine sulfoxide reductase (msrA) 


10026 


peptide ABC transporter, ATP-binding protein 


10028 


peptide ABC transporter, ATP-binding protein (amiE) 


10030 


peptide ABC transporter, peptide-binding protein 


10032 


transposase, IS30 family 


10034 


transcriDtional reaulator LvsR familv 

li u i i owi i ii^i iui i uu u iuiui , LiV ui \ i i 1 111 y 


10036 


sdoE familv Drotein (ftslO 


10044 


methionyl-tRNA synthetase (metG) 


10046 


D-isomer specific 2-hydroxyacid dehydrogenase family protein (serA) 


10048 


acetvltransferase GNAT familv 

ujuul y ili ui iuiui uui^| ' i i/ii i ui i in y 


10050 


phosphoserine aminotransferase (serC) 


10054 


thymidylate kinase (tmk) 


10060 


branched-chain amino acid ABC transporter, permease protein (livH) 


10062 


ATP-deoendent CId orotease rjroteolvtic subunit CIdP (cIdP^ 

/111 uuw ul lUvl 1 L wlU u 1 *— ' IwCluV^j L^l u LU U 1 y UU O LI U Ul IIL \^ 1 VJ 1 \ullJ 1 / 


10064 


uracil Dhosrjhoribosvltransferase Tudd) 


10066 


potassium uptake protein, Trk family (trkH) 


10068 


glutamate racemase (murl) 


10070 


membrane 1 nrotein 

IllUlllkSIUIIu |JI U tV-/ 1 1 1 


10072 


HD domain nrotein 

1 1 1— * U u 1 1 1 U 1 1 I yj 1 u Lu 1 1 1 


10074 


Acylphosphatase 


10076 


spolllJ family protein 


10078 


arptvltran^fpra^p C-iNAT familv 

GuuLy 1 LI CI 1 IOIUI GIOUj VJ| N i \ 1 IUI 1 1 II V 


10080 


nil iro^p-inhihitpd divi^tnn nrotpin R f^idR^ 

J-J IUuuOv II II 1IUI LuVi VJ1 V lulv-M 1 |JI \J Lull 1 L-J ^ VjluLJ / 


10082 


potassium uptake protein, Trk family 


10084 


ABC transporter, permesseprotein 


10088 


fcnchortemafasp familv nrotpin 

lOUvl Ivjl lol 1 lO 1GOU 1 ul 1 1 II y L/l \J Lull 1 


10092 


haloaoid dphalonpna^p-Hkp hvdrolasp sunprfamilv 


10094 


membrane protein 


10096 


glutamyl-tRNA(Gln) amidotransferase, B subunit (gatB) 


10098 


OB5S domain nrntpin nrotpin 

VUIJ VJ U 1 1 1 CA 11 1 L/iL/lVJIl 1 LyIVJLVXIl 


10100 


tran^crinfional rpnnlatnr CoodY^ 

Lt Ul lOul ILyllV/l IC11 1 VjJ-JUIU Lul yuVJVJ 1 / 


10102 


universal stress protein family 


10104 


L-asparaginase (ansA) 


10106 


oxidnrpdurtasp aldn/kpto rpduotasp 9 familv 

UAIUVJI CUUV>lUijC, u 1 VJ \JI l\U Lu 1 VUUvflUvu £- IUI 1 Illy 


10108 


nrpnrotpin tran^lnra^p SpcA subunit (spcA^ 

uLVI Ulull 1 LI ul lOIVJUOOC] WCvr\ OUL/UI III, \ \ J 


10112 


excinuclease ABC, A subunit (uvrA) 


10114 


magnesium transporter, CorA family (corA) 


10116 


thioredoxin ftrx^ 

LI 1 Ivl U V#JUs\l II 1 LI f\ J 


10118 


MutS2 familv rjrotpin fmutS?1 


10122 


DNA-damage inducible protein P (dinP) 


10124 


formate acetyltransferase (pfl) 


10126 


transnrintional rpnnlatnr dm familv 

LI Ul lOvl IULIUI IUI 1 CULIIulUI , V*M L/ 1 Ul 1 Illy 


10128 


transnnrf ATP-hindinn nrntpin OvriO 

LI Ul l\jp Ul L 1 \ 1 1 UN IvJII fjl \J lu I 1 1 \S y vJ 


10138 


ribosomal-protein-alanine acetyltransferase (riml) 


10140 


hydrolase 


10144 


D-alanine-activatina enzvmp fdltA) 

UIUI 111 1 U Uvll ■ U LI 1 IU Ul 1 £— y III U \ U 1 Lf \f 


10148 


carbohvdrate kinasp FGGY familv 

uu i i y ui u iu i\n iuou , i ' V- ^ i i u i i in / 


10150 


transaldolase 


10160 


Helix-turn-helix domain protein 


10164 


single-strand binding protein (ssb) 


10166 


type II DNA modification methyltransferase Spn5252IP (spn5252IMP) 


10174 


integrase, phage family 


10178 


Cyclic nucleotide-bindinq domain protein 


10180 


transcriptional regulator, MarR family 


10182 


prolyl-tRNA synthetase (proS) 


10184 


leucine-rich protein 


10186 


lacX protein, truncation (lacX) 
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loiftft 


tc»no+r"\ocs R r\hr\or»hatp IfinocQ ( I caff* \ 
LdU,dlUoc-U-pi lUoUl Idle Ml Idbc IJdlA^ 


10190 


oalar*tnQp-fi-.nhnc;nhatp i^nmprfl^p I arR Qtihimit OarR^ 


10192 


npi iraminirfa^p 

1 ICUI dl 1 III llUdOC 


I U I <jO 


nibLIUII ic Ml Idoc", UINr\ yy I doc D-, pi ly lUUHI Ulllc-llftc r\ 1 rdoc UUI 1 Idlll pi ULcl 




ARO franennrtor ATP-hinHinn nrntoin 
r\D\_» LI dl IbpUI LCI , /A 1 r -UII lull ly pi ULcll 1 


10202 


PT.S ^v^tpm IIARO onmnnnpnfci ('ntac^ 
i i o oy oici ii, i irvuu wi i i|jui ici no v_^/lovj j 


10204 


nhn^nhafp rpmilon rp^nnn^p rpnnlafor PhnR i^nhnR^ 

|JI lUO^JI IOLC ICyUIUII IUO|JUi IOC lUyUlalUI 1 1 \\JL-J \L/i\\JUl 


•10919 


LJIIUIIdldUlcllZcU Aur\, UUO^ ID l oUUldlillly 




dUUI LI Vc pildLjc leblbldllUe piULclll 


10222 


TnnA 

i 1 ilj/a 


10226 


acptvltran^fpra^p f-iNAT familv 

dociy in ai ioici aoc, i vr\ i loiiiny 


10930 


nDv LldllbpUIlcl UUIIldlll piULclll 


10934 


O-lllcLliyilcLIdllVUiupLciOVIlliyiUldindlc — llUllIUuyoLclllc llietlly lirdlloieidbc \ 


10236 

1 \J £—\J\J 


hrflnrhpfJ-phflin amino pcirt fran^nnrf nrnfpin A7ir^. fp7lf"*\ 

ui ai iLfi icu t-iiiciiii ai I hi ivj aoivj li oi lopui L pi ulcii i / \z,IO ^aiiuj 


10940 


PlMA-hinHinn rpcnnnQP rpniilatnr ^crrA\ 
i— 'in/a uii iuii ly i couui ioc icyuidUJi ^oiinj 


1094.9 
I UZ^Z 


lcUL>yi"Lr\IN/A oyllLllcLdoc ^Iclioj 


1094R 

I UZt-O 


Miir^f* "famlK/ mmi&'m 
Wu\J\~/ tall Illy piULclll 




tranQ^rintinnal rpniilatnr (^nfR fsmilv/ 

LI al IOOI ipilVJI ICII ICyUIOLUI, v_J 1 1 LI \ 1 d 1 1 Illy 


102^9 


nI\/r»Y5iIaQP famil\/ nrnfpin 
y ly vjActiaoc loiiuiy ljiulciii 


1 09^4 


dndciUUIC 1 luUllUOIcUblUc-U ipi lUopridlc IcCJUutdoc ^rilULJj 


lUZOO 


coiripctcnce-inaucea protein ocs4 


109R9 

I UZOZ 


OUl liptiLcl IOc/UdlI ldyc"ll lUUOIUIc piULclll wll IM \Olllr\^ 


109R4 


LJ|Nr\-0-ll IcLl lyldUcI III Ic y lyUUoyldots 1 ^lay^ 


lUZoo 


una mismaicn repair proiein nexti ^nexb^ 


1 UZ/ u 


arpinine reprGSSor \aryr\j 


10979 


arn!n\/l-+RM A c\/r)fH^ts)QA ^ar<n^5\ 
diyii iyi - ir\iNrt oyi m iclcioc \diyoy 


10974 


acnartwLtRMA Q\/nth^taco /acn^^ 
dopdi Ly i li \i n/ \ oyi l li icidoc ^dopo } 


iUZ/ 0 


nisxiayi-LKiNA synincLdse ^niso; 


I UZOU 


A(^R r»AT c;i r» 
ALjr\_pM I „D I p 


109ftfi 


h\/Hmlac(3 alnha/hotsi h\/HrnlaQP» fn!H famil\/ 
iiyuiuidoc, dipiid/ucLd iiyuiLJidoc iuiu idiiniy 


109ftft 
I u^ou 


nhanp infpptinn nrntpiri 
pi idyc iimcljLIljii ljiljlciii 


1 noon 

i uzyu 


oiucose inniDiieu uivibion protein a ^giuMj 


I uzyz 


Lr\iNA \o~i iicinyidiniiiuiricu lyi-z-u iiouriuyidLcj-riiciiiyiudrisTcrcibc itiu ) 


109QR 


^rnininf^/nrnithino antinnr+or ^arpr^\ 
dl y li in ic/ui i iili in ic dimpuiict 


109Qft 


phrnmncnmal ronlir , afi(An inificitnr nrntoin rinaA /HnaA^ 

L_.l II LJI 1 lUoUl 1 Idl 1 cpilLvdllLJI ) IIULIdlVJI piwlclH L-*l IdfA l^UI ldr\) 


-1 fiQn.9 


pepiiayi-irMNM nyaroiase ^pinj 


I UO IU 


pnospnoiyrosiric proiein pnosprididSc 


1031fi 
I UO I o 


rihncnmal nrvAtoin 1 ( rr\m W 
IIUUoLJIIIdl piwLcill L.OLJ ^ipiilO/ 


1031ft 

l UO I o 


i iuuovji i idi piuieni o i<j/o io ^ipoiviy 


I uozo 


L-ldUiale ucnyuroyciidSc UUll/ 


1 n^30 
I uoou 


IILJOoUllldl piULclll LZO (ipillD^ 


103fi9 

I \J\J\J£— 


i\in/a \j\j\y > i ici ooc oiyiiid i \J i c* w i\j i , i — v/i ouuicii i my 


ima4 


RinY familv nrntpin 

LJIKJ 1 Idlllliy piULCIII 


I UOOO 


Alorv L_ldV-y Idlllliy piULclll 


I uooo 


uyiiuiMc/ucUAyoyiiuyidic Ucdii ill idoc idiiniy piuiciii 




nhn^nhnrvla^p Pnn/I IHn fnmilv 
yji iv>opi iui y idoCj i iip/Ljup idiiniy 


1 UOC7U 


li di iovjI il^livji idi icyuidLUi, ivici r\ idiiniy 




1 1 Icll lyiLI dl lolcldoc ^UUILZj 




Lypc iv picpimi pepuuase 


10416 


vlmfn nrntpin ^vlmfn^ 
yniiw jjivjlciii yyiiM^j^ 


10444 


tran^nn^a^p OrfAR <?nhimit R 

11 dl lOL^UOdOC wl l/AL_J, oUUUI III u 


1D44R 


IO IOU~IIM3 LldliopUodoc 


1 U'rOi 


DdULclldl IcyuldLUiy piOlclilo, lclr\ Idlllliy UUIIldlll piULclit 


10454 


cell wall surface anchor family protein, authentic frameshift (clfB) 


10456 


transposase OrfAB, subunit A (orfA) 


10460 


chaperonin, 33 kDa (hsIO) 


10472 


(3R)-hydroxymyristovl-(acvl-carrier-protein) dehydratase (fabZ) 


10482 


sprT protein 


10490 


transcriptional regulator, MarR family 
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10498 


transcriptional regulator 


10504 


glycogen biosynthesis protein GlgD (glgD) 


10536 


ribonucleoside-diphosphate reductase, alpha subunit, truncation (nrdD) 


10538 


LPXTG-motif cell wall anchor domain 


10550 


membrane protein 


10554 


arsenate reductase (arsC) 


10564 


transposase, authentic frameshift 


10570 


transposase OrfAB, subunit A (orfA) 


10574 


Tn5252, Orf 9 protein 


10580 


IS3-Spn1 , transposase 


10584 


transcriptional regulator, ArsR family 


10628 


ribosomal protein L35 (rpml) 


10630 


cytidylate kinase (cmk) 


10636 


MutT/nudix family protein 


10644 


preprotein translocase, SecG subunit 


10680 


ribosomal protein S18 (rpsR) 


10682 


single-strand binding protein (ssb) 


10692 


glyceraldehyde 3-phosphate dehydrogenase (gap) 


10694 


translation elongation factor G (fusA) 


10696 


ribosomal protein S7 (rpsG) 


10704 


phosphinothricin N-acetyltransferase (pat) 


10730 


nrdl protein (nrdl) 


10732 


accessory gene regulator protein C (blpH) 


10744 


rhodanese family protein (pspE) 


10746 


cAMP factor 


10758 


competence/damage-inducible protein CinA (cinA) 


10770 


transcriptional regulator, ArgR family (argR) 


10772 


FliP family family 


10794 


peptide ABC transporter, peptide-bindinq protein 


10800 


ribosomal protein S21 (rpsU) 


10802 


transposase, IS30 family 


10816 


mucin 2 precursor, intestinal 


10854 


SV40-transformed marker protein pG1 -related protein 


10856 


SV40-transformed marker protein pG1 -related protein 


10858 


SV40-transformed marker protein pG1 -related protein 


10860 


SV40-transformed marker protein pG1 -related protein 


10862 


SV40-transformed marker protein pG1 -related protein 


10864 


SV40-transformed marker protein pG1-related protein 


10866 


SV40-transformed marker protein pG1 -related protein 


10910 


transcriptional regulator 


10920 


ribosomal protein S11 (rpsK) 


10922 


elaA protein 


10926 


5-formyltetrahydrofolate cyclo-ligase family protein 


10938 


inositol monophosphatase family protein 


10940 


amino acid ABC transporter, amino acid-binding protein (art!) 


10944 


Holliday junction DNA helicase RuvB (ruvB) 


10946 


D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase (dacA) 


10948 


lipoprotein (bmpD) 


10950 


peptidase, U32 family family 


10952 


protease maturation protein 


10954 


glutamyl-tRNA synthetase (gltX) 


10956 


GTP-binding protein LepA (lepA) 


10960 


translation initiation factor if-2 


10962 


phosphoenolpyruvate carboxylase (ppc) 


10964 


calcium E1-E2-type ATPase 


10966 


serine protease, subtilase family 
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CLAIMS 



1. A protein comprising an amino acid sequence selected from the group consisting of SEQ IDs 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16, 18, 
20, 22, 24, 26, 28, 30, 32, 34, 36, 38, 40, 42, 44, 46, 48, 50, 52, 54, 56, 58, 60, 62, 64, 66, 68, 70, 72, 74, 76, 78, 80, 82, 
84, 86, 88, 90, 92, 94, 96, 98, 100, 102, 104, 106, 108, 110, 112, 114, 116, 118, 120, 122, 124, 126, 128, 130, 132, 134, 
136, 138, 140, 142, 144, 146, 148, 150, 152, 154, 156, 158, 160, 162, 164, 166, 168, 170, 172, 174, 176, 178, 180, 182, 



184, 186, 188, 190, 192 : 
232, 234, 236, 238, 240 
280, 282, 284, 286, 288 
328, 330, 332, 334, 336 ; 

10 376, 378, 380, 382, 384 
424, 426, 428, 430, 432. 
472, 474, 476, 478, 480 ; 
520, 522, 524, 526, 528. 
568, 570, 572, 574, 576 : 

15 616, 618, 620, 622, 624 
664, 666, 668, 670, 672 
712,714, 716,718, 720 
760, 762, 764, 766, 768 
808, 810, 812, 814, 816. 

20 856, 858, 860, 862, 864 : 
904, 906, 908, 910, 912 : 
952, 954, 956, 958, 960 



194, 196, 198, 200, 202, 204, 206, 208, 210, 212, 214, 216, 218, 220, 222, 224, 226, 228, 230, 
242, 244, 246, 248, 250, 252, 254, 256, 258, 260, 262, 264, 266, 268, 270, 272, 274, 276, 278, 
290, 292, 294, 296, 298, 300, 302, 304, 306, 308, 310, 312, 314, 316, 318, 320, 322, 324, 326, 
338, 340, 342, 344, 346, 348, 350, 352, 354, 356, 358, 360, 362, 364, 366, 368, 370, 372, 374, 
386, 388, 390, 392, 394, 396, 398, 400, 402, 404, 406, 408, 410, 412, 414, 416, 418, 420, 422, 
434, 436, 438, 440, 442, 444, 446, 448, 450, 452, 454, 456, 458, 460, 462, 464, 466, 468, 470, 
482, 484, 486, 488, 490, 492, 494, 496, 498, 500, 502, 504, 506, 508, 510, 512, 514, 516, 518, 
530, 532, 534, 536, 538, 540, 542, 544, 546, 548, 550, 552, 554, 556, 558, 560, 562, 564, 566, 
578, 580, 582, 584, 586, 588, 590, 592, 594, 596, 598, 600, 602, 604, 606, 608, 610, 612, 614, 
626, 628, 630, 632, 634, 636, 638, 640, 642, 644, 646, 648, 650, 652, 654, 656, 658, 660, 662, 
674, 676, 678, 680, 682, 684, 686, 688, 690, 692, 694, 696, 698, 700, 702, 704, 706, 708, 710, 
722, 724, 726, 728, 730, 732, 734, 736, 738, 740, 742, 744, 746, 748, 750, 752, 754, 756, 758, 
770, 772, 774, 776, 778, 780, 782, 784, 786, 788, 790, 792, 794, 796, 798, 800, 802, 804, 806, 
818, 820, 822, 824, 826, 828, 830, 832, 834, 836, 838, 840, 842, 844, 846, 848, 850, 852, 854, 
866, 868, 870, 872, 874, 876, 878, 880, 882, 884, 886, 888, 890, 892, 894, 896, 898, 900, 902, 
914, 916, 918, 920, 922, 924, 926, 928, 930, 932, 934, 936, 938, 940, 942, 944, 946, 948, 950, 
962, 964, 966, 968, 970, 972, 974, 976, 978, 980, 982, 984, 986, 988, 990, 992, 994, 996, 998, 





1000, 


1002, 1004, 1006, 


1008, 


1010, 1012, 


1014, 1016, 


1018, 1020, 


1022, 1024, 


1026, 1028, 1030, 


1032, 


1034, 


1036, 




1038, 


1040, 1042, 1044, 


1046, 


1048, 1050, 


1052, 1054, 


1056, 1058, 


1060, 1062, 


1064, 1066, 1068, 


1070, 


1072, 


1074, 


25 


1076, 


1078, 1080, 1082, 


1084, 


1086, 1088, 


1090, 1092, 


1094, 1096, 


1098, 1100, 


1102, 1104, 1106, 


1108, 


1110, 


1112, 




1114, 


1116, 1118, 1120, 


1122, 


1124, 1126, 


1128, 1130, 


1132, 1134, 


1136, 1138, 


1140, 1142, 1144, 


1146, 


1148, 


1150, 




1152, 


1154, 1156, 1158, 


1160, 


1162, 1164, 


1166, 1168, 


1170, 1172, 


1174, 1176, 


1178, 1180, 1182, 


1184, 


1186, 


1188, 




1190, 


1192, 1194, 1196, 


1198, 


1200, 1202, 


1204, 1206, 


1208, 1210, 


1212, 1214, 


1216, 1218, 1220, 


1222, 


1224, 


1226, 




1228, 


1230, 1232, 1234, 


1236, 


1238, 1240, 


1242, 1244, 


1246, 1248, 


1250, 1252, 


1254, 1256, 1258, 


1260, 


1262, 


1264, 


30 


1266, 


1268, 1270, 1272, 


1274, 


1276, 1278, 


1280, 1282, 


1284, 1286, 


1288, 1290, 


1292, 1294, 1296, 


1298, 


1300, 


1302, 




1304, 


1306, 1308, 1310, 


1312, 


1314, 1316, 


1318, 1320, 


1322, 1324, 


1326, 1328, 


1330, 1332, 1334, 


1336, 


1338, 


1340, 




1342, 


1344, 1346, 1348, 


1350, 


1352, 1354, 


1356, 1358, 


1360, 1362, 


1364, 1366, 


1368, 1370, 1372, 


1374, 


1376, 


1378, 




1380, 


1382, 1384, 1386, 


1388, 


1390, 1392, 


1394, 1396, 


1398, 1400, 


1402, 1404, 


1406, 1408, 1410, 


1412, 


1414, 


1416, 




1418, 


1420, 1422, 1424, 


1426, 


1428, 1430, 


1432, 1434, 


1436, 1438, 


1440, 1442, 


1444, 1446, 1448, 


1450, 


1452, 


1454, 


35 


1456, 


1458, 1460, 1462, 


1464, 


1466, 1468, 


1470, 1472, 


1474, 1476, 


1478, 1480, 


1482, 1484, 1486, 


1488, 


1490, 


1492, 




1494, 


1496, 1498, 1500, 


1502, 


1504, 1506, 


1508, 1510, 


1512, 1514, 


1516, 1518, 


1520, 1522, 1524, 


1526, 


1528, 


1530, 




1532, 


1534, 1536, 1538, 


1540, 


1542, 1544, 


1546, 1548, 


1550, 1552, 


1554, 1556, 


1558, 1560, 1562, 


1564, 


1566, 


1568, 




1570, 


1572, 1574, 1576, 


1578, 


1580, 1582, 


1584, 1586, 


1588, 1590, 


1592, 1594, 


1596, 1598, 1600, 


1602, 


1604, 


1606, 




1608, 


1610, 1612, 1614, 


1616, 


1618, 1620, 


1622, 1624, 


1626, 1628, 


1630, 1632, 


1634, 1636, 1638, 


1640, 


1642, 


1644, 


40 


1646, 


1648, 1650, 1652, 


1654, 


1656, 1658, 


1660, 1662, 


1664, 1666, 


1668, 1670, 


1672, 1674, 1676, 


1678, 


1680, 


1682, 




1684, 


1686, 1688, 1690, 


1692, 


1694, 1696, 


1698, 1700, 


1702, 1704, 


1706, 1708, 


1710, 1712, 1714, 


1716, 


1718, 


1720, 



WO 02/34771 



PCT/GB01/04789 



-3025- 





1722, 


1724, 


1726, 


1728, 


1730, 


1732, 


1734, 


1736, 


1738, 


1740, 


1742, 


1744, 


1746, 


1748, 


1750, 


1752, 


1754, 


1756, 


1758, 




1760, 


1762, 


1764, 


1766, 


1768, 


1770, 


1772, 


1774, 


1776, 


1778, 


1780, 


1782, 


1784, 


1786, 


1788, 


1790, 


1792, 


1794, 


1796, 




1798, 


1800, 


1802, 


1804, 


1806, 


1808, 


1810, 


1812, 


1814, 


1816, 


1818, 


1820, 


1822, 


1824, 


1826, 


1828, 


1830, 


1832, 


1834, 




1836, 


1838, 


1840, 


1842, 


1844, 


1846, 


1848, 


1850, 


1852, 


1854, 


1856, 


1858, 


1860, 


1862, 


1864, 


1866, 


1868, 


1870, 


1872, 


5 


1874, 


1876, 


1878, 


1880, 


1882, 


1884, 


1886, 


1888, 


1890, 


1892, 


1894, 


1896, 


1898, 


1900, 


1902, 


1904, 


1906, 


1908, 


1910, 




1912, 


1914, 


1916, 


1918, 


1920, 


1922, 


1924, 


1926, 


1928, 


1930, 


1932, 


1934, 


1936, 


1938, 


1940, 


1942, 


1944, 


1946, 


1948, 




1950, 


1952, 


1954, 


1956, 


1958, 


1960, 


1962, 


1964, 


1966, 


1968, 


1970, 


1972, 


1974, 


1976, 


1978, 


1980, 


1982, 


1984, 


1986, 




1988, 


1990, 


1992, 


1994, 


1996, 


1998, 


2000, 


2002, 


2004, 


2006, 


2008, 


2010, 


2012, 


2014, 


2016, 


2018, 


2020, 


2022, 


2024, 




2026, 


2028, 


2030, 


2032, 


2034, 


2036, 


2038, 


2040, 


2042, 


2044, 


2046, 


2048, 


2050, 


2052, 


2054, 


2056, 


2058, 


2060, 


2062, 


10 


2064, 


2066, 


2068, 


2070, 


2072, 


2074, 


2076, 


2078, 


2080, 


2082, 


2084, 


2086, 


2088, 


2090, 


2092, 


2094, 


2096, 


2098, 


2100, 




2102, 


2104, 


2106, 


2108, 


2110, 


2112, 


2114, 


2116, 


2118, 


2120, 


2122, 


2124, 


2126, 


2128, 


2130, 


2132, 


2134, 


2136, 


2138, 




2140, 


2142, 


2144, 


2146, 


2148, 


2150, 


2152, 


2154, 


2156, 


2158, 


2160, 


2162, 


2164, 


2166, 


2168, 


2170, 


2172, 


2174, 


2176, 




2178, 


2180, 


2182, 


2184, 


2186, 


2188, 


2190, 


2192, 


2194, 


2196, 


2198, 


2200, 


2202, 


2204, 


2206, 


2208, 


2210, 


2212, 


2214, 




2216, 


2218, 


2220, 


2222, 


2224, 


2226, 


2228, 


2230, 


2232, 


2234, 


2236, 


2238, 


2240, 


2242, 


2244, 


2246, 


2248, 


2250, 


2252, 


15 


2254, 


2256, 


2258, 


2260, 


2262, 


2264, 


2266, 


2268, 


2270, 


2272, 


2274, 


2276, 


2278, 


2280, 


2282, 


2284, 


2286, 


2288, 


2290, 




2292, 


2294, 


2296, 


2298, 


2300, 


2302, 


2304, 


2306, 


2308, 


2310, 


2312, 


2314, 


2316, 


2318, 


2320, 


2322, 


2324, 


2326, 


2328, 




2330, 


2332, 


2334, 


2336, 


2338, 


2340, 


2342, 


2344, 


2346, 


2348, 


2350, 


2352, 


2354, 


2356, 


2358, 


2360, 


2362, 


2364, 


2366, 




2368, 


2370, 


2372, 


2374, 


2376, 


2378, 


2380, 


2382, 


2384, 


2386, 


2388, 


2390, 


2392, 


2394, 


2396, 


2398, 


2400, 


2402, 


2404, 




2406, 


2408, 


2410, 


2412, 


2414, 


2416, 


2418, 


2420, 


2422, 


2424, 


2426, 


2428, 


2430, 


2432, 


2434, 


2436, 


2438, 


2440, 


2442, 


20 


2444, 


2446, 


2448, 


2450, 


2452, 


2454, 


2456, 


2458, 


2460, 


2462, 


2464, 


2466, 


2468, 


2470, 


2472, 


2474, 


2476, 


2478, 


2480, 




2482, 


2484, 


2486, 


2488, 


2490, 


2492, 


2494, 


2496, 


2498, 


2500, 


2502, 


2504, 


2506, 


2508, 


2510, 


2512, 


2514, 


2516, 


2518, 




2520, 


2522, 


2524, 


2526, 


2528, 


2530, 


2532, 


2534, 


2536, 


2538, 


2540, 


2542, 


2544, 


2546, 


2548, 


2550, 


2552, 


2554, 


2556, 




2558, 


2560, 


2562, 


2564, 


2566, 


2568, 


2570, 


2572, 


2574, 


2576, 


2578, 


2580, 


2582, 


2584, 


2586, 


2588, 


2590, 


2592, 


2594, 




2596, 


2598, 


2600, 


2602, 


2604, 


2606, 


2608, 


2610, 


2612, 


2614, 


2616, 


2618, 


2620, 


2622, 


2624, 


2626, 


2628, 


2630, 


2632, 


25 


2634, 


2636, 


2638, 


2640, 


2642, 


2644, 


2646, 


2648, 


2650, 


2652, 


2654, 


2656, 


2658, 


2660, 


2662, 


2664, 


2666, 


2668, 


2670, 




2672, 


2674, 


2676, 


2678, 


2680, 


2682, 


2684, 


2686, 


2688, 


2690, 


2692, 


2694, 


2696, 


2698, 


2700, 


2702, 


2704, 


2706, 


2708, 




2710, 


2712, 


2714, 


2716, 


2718, 


2720, 


2722, 


2724, 


2726, 


2728, 


2730, 


2732, 


2734, 


2736, 


2738, 


2740, 


2742, 


2744, 


2746, 




2748, 


2750, 


2752, 


2754, 


2756, 


2758, 


2760, 


2762, 


2764, 


2766, 


2768, 


2770, 


2772, 


2774, 


2776, 


2778, 


2780, 


2782, 


2784, 




2786, 


2788, 


2790, 


2792, 


2794, 


2796, 


2798, 


2800, 


2802, 


2804, 


2806, 


2808, 


2810, 


2812, 


2814, 


2816, 


2818, 


2820, 


2822, 


30 


2824, 


2826, 


2828, 


2830, 


2832, 


2834, 


2836, 


2838, 


2840, 


2842, 


2844, 


2846, 


2848, 


2850, 


2852, 


2854, 


2856, 


2858, 


2860, 




2862, 


2864, 


2866, 


2868, 


2870, 


2872, 


2874, 


2876, 


2878, 


2880, 


2882, 


2884, 


2886, 


2888, 


2890, 


2892, 


2894, 


2896, 


2898, 




2900, 


2902, 


2904, 


2906, 


2908, 


2910, 


2912, 


2914, 


2916, 


2918, 


2920, 


2922, 


2924, 


2926, 


2928, 


2930, 


2932, 


2934, 


2936, 




2938, 


2940, 


2942, 


2944, 


2946, 


2948, 


2950, 


2952, 


2954, 


2956, 


2958, 


2960, 


2962, 


2964, 


2966, 


2968, 


2970, 


2972, 


2974, 




2976, 


2978, 


2980, 


2982, 


2984, 


2986, 


2988, 


2990, 


2992, 


2994, 


2996, 


2998, 


3000, 


3002, 


3004, 


3006, 


3008, 


3010, 


3012, 


35 


3014, 


3016, 


3018, 


3020, 


3022, 


3024, 


3026, 
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10900, 10902, 10904, 10906, 10908, 10910, 10912, 10914, 10916, 10918, 10920, 10922, 10924, 10926, 10928, 10930, 
10932, 10934, 10936, 10938, 10940, 10942, 10944, 10946, 10948, 10950, 10952, 10954, 10956, 10958, 10960, 10962, 
10964 and 10966. 

2. A protein having 50% or greater sequence identity to a protein according to claim 1. 

5 3 . A protein comprising a fragment of 7 or more consecutive amino acids from an amino acid sequence selected from the group 
consisting of SEQ IDs 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16, 18, 20, 22, 24, 26, 28, 30, 32, 34, 36, 38, 40, 42, 44, 46, 48, 50, 52, 54, 56, 
58, 60, 62, 64, 66, 68, 70, 72, 74, 76, 78, 80, 82, 84, 86, 88, 90, 92, 94, 96, 98, 100, 102, 104, 106, 108, 110, 112, 114, 
116, 118, 120, 122, 124, 126, 128, 130, 132, 134, 136, 138, 140, 142, 144, 146, 148, 150, 152, 154, 156, 158, 160, 162, 
164, 166, 168, 170, 172, 174, 176, 178, 180, 182, 184, 186, 188, 190, 192, 194, 196, 198, 200, 202, 204, 206, 208, 210, 

10 212, 214, 216, 218, 220, 222, 224, 226, 228, 230, 232, 234, 236, 238, 240, 242, 244, 246, 248, 250, 252, 254, 256, 258, 
260, 262, 264, 266, 268, 270, 272, 274, 276, 278, 280, 282, 284, 286, 288, 290, 292, 294, 296, 298, 300, 302, 304, 306, 
308, 310, 312, 314, 316, 318, 320, 322, 324, 326, 328, 330, 332, 334, 336, 338, 340, 342, 344, 346, 348, 350, 352, 354, 
356, 358, 360, 362, 364, 366, 368, 370, 372, 374, 376, 378, 380, 382, 384, 386, 388, 390, 392, 394, 396, 398, 400, 402, 
404, 406, 408, 410, 412, 414, 416, 418, 420, 422, 424, 426, 428, 430, 432, 434, 436, 438, 440, 442, 444, 446, 448, 450, 

1 5 452, 454, 456, 458, 460, 462, 464, 466, 468, 470, 472, 474, 476, 478, 480, 482, 484, 486, 488, 490, 492, 494, 496, 498, 
500, 502, 504, 506, 508, 510, 512, 514, 516, 518, 520, 522, 524, 526, 528, 530, 532, 534, 536, 538, 540, 542, 544, 546, 
548, 550, 552, 554, 556, 558, 560, 562, 564, 566, 568, 570, 572, 574, 576, 578, 580, 582, 584, 586, 588, 590, 592, 594, 
596, 598, 600, 602, 604, 606, 608, 610, 612, 614, 616, 618, 620, 622, 624, 626, 628, 630, 632, 634, 636, 638, 640, 642, 
644, 646, 648, 650, 652, 654, 656, 658, 660, 662, 664, 666, 668, 670, 672, 674, 676, 678, 680, 682, 684, 686, 688, 690, 

20 692, 694, 696, 698, 700, 702, 704, 706, 708, 710, 712, 714, 716, 718, 720, 722, 724, 726, 728, 730, 732, 734, 736, 738, 
740, 742, 744, 746, 748, 750, 752, 754, 756, 758, 760, 762, 764, 766, 768, 770, 772, 774, 776, 778, 780, 782, 784, 786, 
788, 790, 792, 794, 796, 798, 800, 802, 804, 806, 808, 810, 812, 814, 816, 818, 820, 822, 824, 826, 828, 830, 832, 834, 
836, 838, 840, 842, 844, 846, 848, 850, 852, 854, 856, 858, 860, 862, 864, 866, 868, 870, 872, 874, 876, 878, 880, 882, 
884, 886, 888, 890, 892, 894, 896, 898, 900, 902, 904, 906, 908, 910, 912, 914, 916, 918, 920, 922, 924, 926, 928, 930, 

25 932, 934, 936, 938, 940, 942, 944, 946, 948, 950, 952, 954, 956, 958, 960, 962, 964, 966, 968, 970, 972, 974, 976, 978, 
980, 982, 984, 986, 988, 990, 992, 994, 996, 998, 1000, 1002, 1004, 1006, 1008, 1010, 1012, 1014, 1016, 1018, 1020, 
1022, 1024, 1026, 1028, 1030, 1032, 1034, 1036, 1038, 1040, 1042, 1044, 1046, 1048, 1050, 1052, 1054, 1056, 1058, 
1060, 1062, 1064, 1066, 1068, 1070, 1072, 1074, 1076, 1078, 1080, 1082, 1084, 1086, 1088, 1090, 1092, 1094, 1096, 
1098, 1100, 1102, 1104, 1106, 1108, 1110, 1112, 1114, 1116, 1118, 1120, 1122, 1124, 1126, 1128, 1130, 1132, 1134, 

30 1136, 1138, 1140, 1142, 1144, 1146, 1148, 1150, 1152, 1154, 1156, 1158, 1160, 1162, 1164, 1166, 1168, 1170, 1172, 
1174, 1176, 1178, 1180, 1182, 1184, 1186, 1188, 1190, 1192, 1194, 1196, 1198, 1200, 1202, 1204, 1206, 1208, 1210, 
1212, 1214, 1216, 1218, 1220, 1222, 1224, 1226, 1228, 1230, 1232, 1234, 1236, 1238, 1240, 1242, 1244, 1246, 1248, 
1250, 1252, 1254, 1256, 1258, 1260, 1262, 1264, 1266, 1268, 1270, 1272, 1274, 1276, 1278, 1280, 1282, 1284, 1286, 
1288, 1290, 1292, 1294, 1296, 1298, 1300, 1302, 1304, 1306, 1308, 1310, 1312, 1314, 1316, 1318, 1320, 1322, 1324, 

35 1326, 1328, 1330, 1332, 1334, 1336, 1338, 1340, 1342, 1344, 1346, 1348, 1350, 1352, 1354, 1356, 1358, 1360, 1362, 
1364, 1366, 1368, 1370, 1372, 1374, 1376, 1378, 1380, 1382, 1384, 1386, 1388, 1390, 1392, 1394, 1396, 1398, 1400, 
1402, 1404, 1406, 1408, 1410, 1412, 1414, 1416, 1418, 1420, 1422, 1424, 1426, 1428, 1430, 1432, 1434, 1436, 1438, 
1440, 1442, 1444, 1446, 1448, 1450, 1452, 1454, 1456, 1458, 1460, 1462, 1464, 1466, 1468, 1470, 1472, 1474, 1476, 
1478, 1480, 1482, 1484, 1486, 1488, 1490, 1492, 1494, 1496, 1498, 1500, 1502, 1504, 1506, 1508, 1510, 1512, 1514, 

40 1516, 1518, 1520, 1522, 1524, 1526, 1528, 1530, 1532, 1534, 1536, 1538, 1540, 1542, 1544, 1546, 1548, 1550, 1552, 
1554, 1556, 1558, 1560, 1562, 1564, 1566, 1568, 1570, 1572, 1574, 1576, 1578, 1580, 1582, 1584, 1586, 1588, 1590, 
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1592, 1594, 1596, 1598, 1600, 1602, 1604, 1606, 1608, 1610, 1612, 1614, 1616, 1618, 1620, 1622, 1624, 1626, 1628, 
1630, 1632, 1634, 1636, 1638, 1640, 1642, 1644, 1646, 1648, 1650, 1652, 1654, 1656, 1658, 1660, 1662, 1664, 1666, 
1668, 1670, 1672, 1674, 1676, 1678, 1680, 1682, 1684, 1686, 1688, 1690, 1692, 1694, 1696, 1698, 1700, 1702, 1704, 
1706, 1708, 1710, 1712, 1714, 1716, 1718, 1720, 1722, 1724, 1726, 1728, 1730, 1732, 1734, 1736, 1738, 1740, 1742, 
5 1744, 1746, 1748, 1750, 1752, 1754, 1756, 1758, 1760, 1762, 1764, 1766, 1768, 1770, 1772, 1774, 1776, 1778, 1780, 
1782, 1784, 1786, 1788, 1790, 1792, 1794, 1796, 1798, 1800, 1802, 1804, 1806, 1808, 1810, 1812, 1814, 1816, 1818, 
1820, 1822, 1824, 1826, 1828, 1830, 1832, 1834, 1836, 1838, 1840, 1842, 1844, 1846, 1848, 1850, 1852, 1854, 1856, 
1858, 1860, 1862, 1864, 1866, 1868, 1870, 1872, 1874, 1876, 1878, 1880, 1882, 1884, 1886, 1888, 1890, 1892, 1894, 
1896, 1898, 1900, 1902, 1904, 1906, 1908, 1910, 1912, 1914, 1916, 1918, 1920, 1922, 1924, 1926, 1928, 1930, 1932, 

10 1934, 1936, 1938, 1940, 1942, 1944, 1946, 1948, 1950, 1952, 1954, 1956, 1958, 1960, 1962, 1964, 1966, 1968, 1970, 
1972, 1974, 1976, 1978, 1980, 1982, 1984, 1986, 1988, 1990, 1992, 1994, 1996, 1998, 2000, 2002, 2004, 2006, 2008, 
2010, 2012, 2014, 2016, 2018, 2020, 2022, 2024, 2026, 2028, 2030, 2032, 2034, 2036, 2038, 2040, 2042, 2044, 2046, 
2048, 2050, 2052, 2054, 2056, 2058, 2060, 2062, 2064, 2066, 2068, 2070, 2072, 2074, 2076, 2078, 2080, 2082, 2084, 
2086, 2088, 2090, 2092, 2094, 2096, 2098, 2100, 2102, 2104, 2106, 2108, 2110, 2112, 2114, 2116, 2118, 2120, 2122, 

15 2124, 2126, 2128, 2130, 2132, 2134, 2136, 2138, 2140, 2142, 2144, 2146, 2148, 2150, 2152, 2154, 2156, 2158, 2160, 
2162, 2164, 2166, 2168, 2170, 2172, 2174, 2176, 2178, 2180, 2182, 2184, 2186, 2188, 2190, 2192, 2194, 2196, 2198, 
2200, 2202, 2204, 2206, 2208, 2210, 2212, 2214, 2216, 2218, 2220, 2222, 2224, 2226, 2228, 2230, 2232, 2234, 2236, 
2238, 2240, 2242, 2244, 2246, 2248, 2250, 2252, 2254, 2256, 2258, 2260, 2262, 2264, 2266, 2268, 2270, 2272, 2274, 
2276, 2278, 2280, 2282, 2284, 2286, 2288, 2290, 2292, 2294, 2296, 2298, 2300, 2302, 2304, 2306, 2308, 2310, 2312, 

20 2314, 2316, 2318, 2320, 2322, 2324, 2326, 2328, 2330, 2332, 2334, 2336, 2338, 2340, 2342, 2344, 2346, 2348, 2350, 
2352, 2354, 2356, 2358, 2360, 2362, 2364, 2366, 2368, 2370, 2372, 2374, 2376, 2378, 2380, 2382, 2384, 2386, 2388, 
2390, 2392, 2394, 2396, 2398, 2400, 2402, 2404, 2406, 2408, 2410, 2412, 2414, 2416, 2418, 2420, 2422, 2424, 2426, 
2428, 2430, 2432, 2434, 2436, 2438, 2440, 2442, 2444, 2446, 2448, 2450, 2452, 2454, 2456, 2458, 2460, 2462, 2464, 
2466, 2468, 2470, 2472, 2474, 2476, 2478, 2480, 2482, 2484, 2486, 2488, 2490, 2492, 2494, 2496, 2498, 2500, 2502, 

25 2504, 2506, 2508, 2510, 2512, 2514, 2516, 2518, 2520, 2522, 2524, 2526, 2528, 2530, 2532, 2534, 2536, 2538, 2540, 
2542, 2544, 2546, 2548, 2550, 2552, 2554, 2556, 2558, 2560, 2562, 2564, 2566, 2568, 2570, 2572, 2574, 2576, 2578, 
2580, 2582, 2584, 2586, 2588, 2590, 2592, 2594, 2596, 2598, 2600, 2602, 2604, 2606, 2608, 2610, 2612, 2614, 2616, 
2618, 2620, 2622, 2624, 2626, 2628, 2630, 2632, 2634, 2636, 2638, 2640, 2642, 2644, 2646, 2648, 2650, 2652, 2654, 
2656, 2658, 2660, 2662, 2664, 2666, 2668, 2670, 2672, 2674, 2676, 2678, 2680, 2682, 2684, 2686, 2688, 2690, 2692, 

30 2694, 2696, 2698, 2700, 2702, 2704, 2706, 2708, 2710, 2712, 2714, 2716, 2718, 2720, 2722, 2724, 2726, 2728, 2730, 
2732, 2734, 2736, 2738, 2740, 2742, 2744, 2746, 2748, 2750, 2752, 2754, 2756, 2758, 2760, 2762, 2764, 2766, 2768, 
2770, 2772, 2774, 2776, 2778, 2780, 2782, 2784, 2786, 2788, 2790, 2792, 2794, 2796, 2798, 2800, 2802, 2804, 2806, 
2808, 2810, 2812, 2814, 2816, 2818, 2820, 2822, 2824, 2826, 2828, 2830, 2832, 2834, 2836, 2838, 2840, 2842, 2844, 
2846, 2848, 2850, 2852, 2854, 2856, 2858, 2860, 2862, 2864, 2866, 2868, 2870, 2872, 2874, 2876, 2878, 2880, 2882, 

35 2884, 2886, 2888, 2890, 2892, 2894, 2896, 2898, 2900, 2902, 2904, 2906, 2908, 2910, 2912, 2914, 2916, 2918, 2920, 
2922, 2924, 2926, 2928, 2930, 2932, 2934, 2936, 2938, 2940, 2942, 2944, 2946, 2948, 2950, 2952, 2954, 2956, 2958, 
2960, 2962, 2964, 2966, 2968, 2970, 2972, 2974, 2976, 2978, 2980, 2982, 2984, 2986, 2988, 2990, 2992, 2994, 2996, 
2998, 3000, 3002, 3004, 3006, 3008, 3010, 3012, 3014, 3016, 3018, 3020, 3022, 3024, 3026, 3028, 3030, 3032, 3034, 
3036, 3038, 3040, 3042, 3044, 3046, 3048, 3050, 3052, 3054, 3056, 3058, 3060, 3062, 3064, 3066, 3068, 3070, 3072, 

40 3074, 3076, 3078, 3080, 3082, 3084, 3086, 3088, 3090, 3092, 3094, 3096, 3098, 3100, 3102, 3104, 3106, 3108, 3110, 
3112, 3114, 3116, 3118, 3120, 3122, 3124, 3126, 3128, 3130, 3132, 3134, 3136, 3138, 3140, 3142, 3144, 3146, 3148, 
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3150, 3152, 3154, 3156, 3158, 3160, 3162, 3164, 3166, 3168, 3170, 3172, 3174, 3176, 3178, 3180, 3182, 3184, 3186, 
3188, 3190, 3192, 3194, 3196, 3198, 3200, 3202, 3204, 3206, 3208, 3210, 3212, 3214, 3216, 3218, 3220, 3222, 3224, 
3226, 3228, 3230, 3232, 3234, 3236, 3238, 3240, 3242, 3244, 3246, 3248, 3250, 3252, 3254, 3256, 3258, 3260, 3262, 
3264, 3266, 3268, 3270, 3272, 3274, 3276, 3278, 3280, 3282, 3284, 3286, 3288, 3290, 3292, 3294, 3296, 3298, 3300, 
5 3302, 3304, 3306, 3308, 3310, 3312, 3314, 3316, 3318, 3320, 3322, 3324, 3326, 3328, 3330, 3332, 3334, 3336, 3338, 
3340, 3342, 3344, 3346, 3348, 3350, 3352, 3354, 3356, 3358, 3360, 3362, 3364, 3366, 3368, 3370, 3372, 3374, 3376, 
3378, 3380, 3382, 3384, 3386, 3388, 3390, 3392, 3394, 3396, 3398, 3400, 3402, 3404, 3406, 3408, 3410, 3412, 3414, 
3416, 3418, 3420, 3422, 3424, 3426, 3428, 3430, 3432, 3434, 3436, 3438, 3440, 3442, 3444, 3446, 3448, 3450, 3452, 
3454, 3456, 3458, 3460, 3462, 3464, 3466, 3468, 3470, 3472, 3474, 3476, 3478, 3480, 3482, 3484, 3486, 3488, 3490, 

10 3492, 3494, 3496, 3498, 3500, 3502, 3504, 3506, 3508, 3510, 3512, 3514, 3516, 3518, 3520, 3522, 3524, 3526, 3528, 
3530, 3532, 3534, 3536, 3538, 3540, 3542, 3544, 3546, 3548, 3550, 3552, 3554, 3556, 3558, 3560, 3562, 3564, 3566, 
3568, 3570, 3572, 3574, 3576, 3578, 3580, 3582, 3584, 3586, 3588, 3590, 3592, 3594, 3596, 3598, 3600, 3602, 3604, 
3606, 3608, 3610, 3612, 3614, 3616, 3618, 3620, 3622, 3624, 3626, 3628, 3630, 3632, 3634, 3636, 3638, 3640, 3642, 
3644, 3646, 3648, 3650, 3652, 3654, 3656, 3658, 3660, 3662, 3664, 3666, 3668, 3670, 3672, 3674, 3676, 3678, 3680, 

15 3682, 3684, 3686, 3688, 3690, 3692, 3694, 3696, 3698, 3700, 3702, 3704, 3706, 3708, 3710, 3712, 3714, 3716, 3718, 
3720, 3722, 3724, 3726, 3728, 3730, 3732, 3734, 3736, 3738, 3740, 3742, 3744, 3746, 3748, 3750, 3752, 3754, 3756, 
3758, 3760, 3762, 3764, 3766, 3768, 3770, 3772, 3774, 3776, 3778, 3780, 3782, 3784, 3786, 3788, 3790, 3792, 3794, 
3796, 3798, 3800, 3802, 3804, 3806, 3808, 3810, 3812, 3814, 3816, 3818, 3820, 3822, 3824, 3826, 3828, 3830, 3832, 
3834, 3836, 3838, 3840, 3842, 3844, 3846, 3848, 3850, 3852, 3854, 3856, 3858, 3860, 3862, 3864, 3866, 3868, 3870, 

20 3872, 3874, 3876, 3878, 3880, 3882, 3884, 3886, 3888, 3890, 3892, 3894, 3896, 3898, 3900, 3902, 3904, 3906, 3908, 
3910, 3912, 3914, 3916, 3918, 3920, 3922, 3924, 3926, 3928, 3930, 3932, 3934, 3936, 3938, 3940, 3942, 3944, 3946, 
3948, 3950, 3952, 3954, 3956, 3958, 3960, 3962, 3964, 3966, 3968, 3970, 3972, 3974, 3976, 3978, 3980, 3982, 3984, 
3986, 3988, 3990, 3992, 3994, 3996, 3998, 4000, 4002, 4004, 4006, 4008, 4010, 4012, 4014, 4016, 4018, 4020, 4022, 
4024, 4026, 4028, 4030, 4032, 4034, 4036, 4038, 4040, 4042, 4044, 4046, 4048, 4050, 4052, 4054, 4056, 4058, 4060, 

25 4062, 4064, 4066, 4068, 4070, 4072, 4074, 4076, 4078, 4080, 4082, 4084, 4086, 4088, 4090, 4092, 4094, 4096, 4098, 
4100, 4102, 4104, 4106, 4108, 4110, 4112, 4114, 4116, 4118, 4120, 4122, 4124, 4126, 4128, 4130, 4132, 4134, 4136, 
4138, 4140, 4142, 4144, 4146, 4148, 4150, 4152, 4154, 4156, 4158, 4160, 4162, 4164, 4166, 4168, 4170, 4172, 4174, 
4176, 4178, 4180, 4182, 4184, 4186, 4188, 4190, 4192, 4194, 4196, 4198, 4200, 4202, 4204, 4206, 4208, 4210, 4212, 
4214, 4216, 4218, 4220, 4222, 4224, 4226, 4228, 4230, 4232, 4234, 4236, 4238, 4240, 4242, 4244, 4246, 4248, 4250, 

30 4252, 4254, 4256, 4258, 4260, 4262, 4264, 4266, 4268, 4270, 4272, 4274, 4276, 4278, 4280, 4282, 4284, 4286, 4288, 
4290, 4292, 4294, 4296, 4298, 4300, 4302, 4304, 4306, 4308, 4310, 4312, 4314, 4316, 4318, 4320, 4322, 4324, 4326, 
4328, 4330, 4332, 4334, 4336, 4338, 4340, 4342, 4344, 4346, 4348, 4350, 4352, 4354, 4356, 4358, 4360, 4362, 4364, 
4366, 4368, 4370, 4372, 4374, 4376, 4378, 4380, 4382, 4384, 4386, 4388, 4390, 4392, 4394, 4396, 4398, 4400, 4402, 
4404, 4406, 4408, 4410, 4412, 4414, 4416, 4418, 4420, 4422, 4424, 4426, 4428, 4430, 4432, 4434, 4436, 4438, 4440, 

35 4442, 4444, 4446, 4448, 4450, 4452, 4454, 4456, 4458, 4460, 4462, 4464, 4466, 4468, 4470, 4472, 4474, 4476, 4478, 
4480, 4482, 4484, 4486, 4488, 4490, 4492, 4494, 4496, 4498, 4500, 4502, 4504, 4506, 4508, 4510, 4512, 4514, 4516, 
4518, 4520, 4522, 4524, 4526, 4528, 4530, 4532, 4534, 4536, 4538, 4540, 4542, 4544, 4546, 4548, 4550, 4552, 4554, 
4556, 4558, 4560, 4562, 4564, 4566, 4568, 4570, 4572, 4574, 4576, 4578, 4580, 4582, 4584, 4586, 4588, 4590, 4592, 
4594, 4596, 4598, 4600, 4602, 4604, 4606, 4608, 4610, 4612, 4614, 4616, 4618, 4620, 4622, 4624, 4626, 4628, 4630, 

40 4632, 4634, 4636, 4638, 4640, 4642, 4644, 4646, 4648, 4650, 4652, 4654, 4656, 4658, 4660, 4662, 4664, 4666, 4668, 
4670, 4672, 4674, 4676, 4678, 4680, 4682, 4684, 4686, 4688, 4690, 4692, 4694, 4696, 4698, 4700, 4702, 4704, 4706, 
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4708, 4710, 4712, 4714, 4716, 4718, 4720, 4722, 4724, 4726, 4728, 4730, 4732, 4734, 4736, 4738 
4746, 4748, 4750, 4752, 4754, 4756, 4758, 4760, 4762, 4764, 4766, 4768, 4770, 4772, 4774, 4776 
4784, 4786, 4788, 4790, 4792, 4794, 4796, 4798, 4800, 4802, 4804, 4806, 4808, 4810, 4812, 4814 
4822, 4824, 4826, 4828, 4830, 4832, 4834, 4836, 4838, 4840, 4842, 4844, 4846, 4848, 4850, 4852 
5 4860, 4862, 4864, 4866, 4868, 4870, 4872, 4874, 4876, 4878, 4880, 4882, 4884, 4886, 4888, 4890 
4898, 4900, 4902, 4904, 4906, 4908, 4910, 4912, 4914, 4916, 4918, 4920, 4922, 4924, 4926, 4928 
4936, 4938, 4940, 4942, 4944, 4946, 4948, 4950, 4952, 4954, 4956, 4958, 4960, 4962, 4964, 4966 
4974, 4976, 4978, 4980, 4982, 4984, 4986, 4988, 4990, 4992, 4994, 4996, 4998, 5000, 5002, 5004 
5012, 5014, 5016, 5018, 5020, 5022, 5024, 5026, 5028, 5030, 5032, 5034, 5036, 5038, 5040, 5042 

10 5050, 5052, 5054, 5056, 5058, 5060, 5062, 5064, 5066, 5068, 5070, 5072, 5074, 5076, 5078, 5080 : 
5088, 5090, 5092, 5094, 5096, 5098, 5100, 5102, 5104, 5106, 5108, 5110, 5112, 5114, 5116, 5118 
5126, 5128, 5130, 5132, 5134, 5136, 5138, 5140, 5142, 5144, 5146, 5148, 5150, 5152, 5154, 5156 : 
5164, 5166, 5168, 5170, 5172, 5174, 5176, 5178, 5180, 5182, 5184, 5186, 5188, 5190, 5192, 5194 
5202, 5204, 5206, 5208, 5210, 5212, 5214, 5216, 5218, 5220, 5222, 5224, 5226, 5228, 5230, 5232 

15 5240, 5242, 5244, 5246, 5248, 5250, 5252, 5254, 5256, 5258, 5260, 5262, 5264, 5266, 5268, 5270 
5278, 5280, 5282, 5284, 5286, 5288, 5290, 5292, 5294, 5296, 5298, 5300, 5302, 5304, 5306, 5308 
5316, 5318, 5320, 5322, 5324, 5326, 5328, 5330, 5332, 5334, 5336, 5338, 5340, 5342, 5344, 5346 
5354, 5356, 5358, 5360, 5362, 5364, 5366, 5368, 5370, 5372, 5374, 5376, 5378, 5380, 5382, 5384 
5392, 5394, 5396, 5398, 5400, 5402, 5404, 5406, 5408, 5410, 5412, 5414, 5416, 5418, 5420, 5422 

20 5430, 5432, 5434, 5436, 5438, 5440, 5442, 5444, 5446, 5448, 5450, 5452, 5454, 5456, 5458, 5460 ; 
5468, 5470, 5472, 5474, 5476, 5478, 5480, 5482, 5484, 5486, 5488, 5490, 5492, 5494, 5496, 5498 : 
5506, 5508, 5510, 5512, 5514, 5516, 5518, 5520, 5522, 5524, 5526, 5528, 5530, 5532, 5534, 5536 
5544, 5546, 5548, 5550, 5552, 5554, 5556, 5558, 5560, 5562, 5564, 5566, 5568, 5570, 5572, 5574 
5582, 5584, 5586, 5588, 5590, 5592, 5594, 5596, 5598, 5600, 5602, 5604, 5606, 5608, 5610, 5612 

25 5620, 5622, 5624, 5626, 5628, 5630, 5632, 5634, 5636, 5638, 5640, 5642, 5644, 5646, 5648, 5650 : 
5658, 5660, 5662, 5664, 5666, 5668, 5670, 5672, 5674, 5676, 5678, 5680, 5682, 5684, 5686, 5688 
5696, 5698, 5700, 5702, 5704, 5706, 5708, 5710, 5712, 5714, 5716, 5718, 5720, 5722, 5724, 5726 
5734, 5736, 5738, 5740, 5742, 5744, 5746, 5748, 5750, 5752, 5754, 5756, 5758, 5760, 5762, 5764 
5772, 5774, 5776, 5778, 5780, 5782, 5784, 5786, 5788, 5790, 5792, 5794, 5796, 5798, 5800, 5802 

30 5810, 5812, 5814, 5816, 5818, 5820, 5822, 5824, 5826, 5828, 5830, 5832, 5834, 5836, 5838, 5840 
5848, 5850, 5852, 5854, 5856, 5858, 5860, 5862, 5864, 5866, 5868, 5870, 5872, 5874, 5876, 5878 
5886, 5888, 5890, 5892, 5894, 5896, 5898, 5900, 5902, 5904, 5906, 5908, 5910, 5912, 5914, 5916 
5924, 5926, 5928, 5930, 5932, 5934, 5936, 5938, 5940, 5942, 5944, 5946, 5948, 5950, 5952, 5954 
5962, 5964, 5966, 5968, 5970, 5972, 5974, 5976, 5978, 5980, 5982, 5984, 5986, 5988, 5990, 5992 

35 6000, 6002, 6004, 6006, 6008, 6010, 6012, 6014, 6016, 6018, 6020, 6022, 6024, 6026, 6028, 6030 : 
6038, 6040, 6042, 6044, 6046, 6048, 6050, 6052, 6054, 6056, 6058, 6060, 6062, 6064, 6066, 6068 
6076, 6078, 6080, 6082, 6084, 6086, 6088, 6090, 6092, 6094, 6096, 6098, 6100, 6102, 6104, 6106 
6114, 6116, 6118, 6120, 6122, 6124, 6126, 6128, 6130, 6132, 6134, 6136, 6138, 6140, 6142, 6144 
6152, 6154, 6156, 6158, 6160, 6162, 6164, 6166, 6168, 6170, 6172, 6174, 6176, 6178, 6180, 6182 

40 6190, 6192, 6194, 6196, 6198, 6200, 6202, 6204, 6206, 6208, 6210, 6212, 6214, 6216, 6218, 6220 
6228, 6230, 6232, 6234, 6236, 6238, 6240, 6242, 6244, 6246, 6248, 6250, 6252, 6254, 6256, 6258 



, 4740, 4742, 4744, 
, 4778, 4780, 4782, 
, 4816, 4818, 4820, 
, 4854, 4856, 4858, 
, 4892, 4894, 4896, 
, 4930, 4932, 4934, 
, 4968, 4970, 4972, 
, 5006, 5008, 5010, 
, 5044, 5046, 5048, 
', 5082, 5084, 5086, 
, 5120, 5122, 5124, 
, 5158, 5160, 5162, 
, 5196, 5198, 5200, 
, 5234, 5236, 5238, 
5272, 5274, 5276, 
, 5310, 5312, 5314, 
5348, 5350, 5352, 
, 5386, 5388, 5390, 
,, 5424, 5426, 5428, 
>, 5462, 5464, 5466, 
;, 5500, 5502, 5504, 
, 5538, 5540, 5542, 
, 5576, 5578, 5580, 
, 5614, 5616, 5618, 
', 5652, 5654, 5656, 
, 5690, 5692, 5694, 
■, 5728, 5730, 5732, 
, 5766, 5768, 5770, 
, 5804, 5806, 5808, 
5842, 5844, 5846, 
, 5880, 5882, 5884, 
<, 5918, 5920, 5922, 
, 5956, 5958, 5960, 
, 5994, 5996, 5998, 
6032, 6034, 6036, 
, 6070, 6072, 6074, 
, 6108, 6110,6112, 
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6222, 6224, 6226, 
, 6260, 6262, 6264, 
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6290, 6292, 6294, 6296, 6298, 6300, 6302, 
6328, 6330, 6332, 6334, 6336, 6338, 6340, 
6366, 6368, 6370, 6372, 6374, 6376, 6378, 
6404, 6406, 6408, 6410, 6412, 6414, 6416, 
6442, 6444, 6446, 6448, 6450, 6452, 6454, 
6480, 6482, 6484, 6486, 6488, 6490, 6492, 
6518, 6520, 6522, 6524, 6526, 6528, 6530, 
6556, 6558, 6560, 6562, 6564, 6566, 6568, 
6594, 6596, 6598, 6600, 6602, 6604, 6606, 
6632, 6634, 6636, 6638, 6640, 6642, 6644, 
6670, 6672, 6674, 6676, 6678, 6680, 6682, 
6708, 6710, 6712, 6714, 6716, 6718, 6720, 
6746, 6748, 6750, 6752, 6754, 6756, 6758, 
6784, 6786, 6788, 6790, 6792, 6794, 6796, 
6822, 6824, 6826, 6828, 6830, 6832, 6834, 
6860, 6862, 6864, 6866, 6868, 6870, 6872, 
6898, 6900, 6902, 6904, 6906, 6908, 6910, 
6936, 6938, 6940, 6942, 6944, 6946, 6948, 
6974, 6976, 6978, 6980, 6982, 6984, 6986, 
7012, 7014, 7016, 7018, 7020, 7022, 7024, 
7050, 7052, 7054, 7056, 7058, 7060, 7062, 
7088, 7090, 7092, 7094, 7096, 7098, 7100, 
7126, 7128, 7130, 7132, 7134, 7136, 7138, 
7164, 7166, 7168, 7170, 7172, 7174, 7176, 
7202, 7204, 7206, 7208, 7210, 7212, 7214, 
7240, 7242, 7244, 7246, 7248, 7250, 7252, 
7278, 7280, 7282, 7284, 7286, 7288, 7290, 
7316, 7318, 7320, 7322, 7324, 7326, 7328, 
7354, 7356, 7358, 7360, 7362, 7364, 7366, 
7392, 7394, 7396, 7398, 7400, 7402, 7404, 
7430, 7432, 7434, 7436, 7438, 7440, 7442, 
7468, 7470, 7472, 7474, 7476, 7478, 7480, 
7506, 7508, 7510, 7512, 7514, 7516, 7518, 
7544, 7546, 7548, 7550, 7552, 7554, 7556, 
7582, 7584, 7586, 7588, 7590, 7592, 7594, 
7620, 7622, 7624, 7626, 7628, 7630, 7632, 
7658, 7660, 7662, 7664, 7666, 7668, 7670, 
7696, 7698, 7700, 7702, 7704, 7706, 7708, 
7734, 7736, 7738, 7740, 7742, 7744, 7746, 
7772, 7774, 7776, 7778, 7780, 7782, 7784, 
7810, 7812, 7814, 7816, 7818, 7820, 7822, 
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7824, 
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7834, 




7862, 
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8166, 
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8646, 


8648, 


8650, 8652, 


8654, 


8656, 


8658 


8684, 


8686, 


8688, 8690, 


8692, 


8694, 


8696 


8722, 


8724, 


8726, 8728, 


8730, 


8732, 


8734 


8760, 


8762, 


8764, 8766, 


8768, 


8770, 


8772 


8798, 


8800, 


8802, 8804, 


8806, 


8808, 


8810 


8836, 


8838, 


8840, 8842, 


8844, 


8846, 


8848 


8874, 


8876, 


8878, 8880, 


8882, 


8884, 


8886 


8912, 


8914, 


8916, 8918, 


8920, 


8922, 


8924 


8950, 


8952, 


8954, 8956, 


8958, 


8960, 


8962 


8988, 


8990, 


8992, 8994, 


8996, 


8998, 


9000 


9026, 


9028, 


9030, 9032, 


9034, 


9036, 


9038 


9064, 


9066, 


9068, 9070, 


9072, 


9074, 


9076, 


9102, 


9104, 


9106, 9108, 


9110, 


9112, 


9114 


9140, 


9142, 


9144, 9146, 


9148, 


9150, 


9152 


9178, 


9180, 


9182, 9184, 


9186, 


9188, 


9190 


9216, 


9218, 


9220, 9222, 


9224, 


9226, 


9228 


9254, 


9256, 


9258, 9260, 


9262, 


9264, 


9266 


9292, 


9294, 


9296, 9298, 


9300, 


9302, 


9304 


9330, 


9332, 


9334, 9336, 


9338, 


9340, 


9342 


9368, 


9370, 


9372, 9374, 


9376, 


9378, 


9380 
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9382, 9384, 9386, 9388, 9390, 9392, 9394, 9396, 9398, 9400, 9402, 9404, 9406, 9408, 9410, 9412, 9414, 9416, 9418, 
9420, 9422, 9424, 9426, 9428, 9430, 9432, 9434, 9436, 9438, 9440, 9442, 9444, 9446, 9448, 9450, 9452, 9454, 9456, 
9458, 9460, 9462, 9464, 9466, 9468, 9470, 9472, 9474, 9476, 9478, 9480, 9482, 9484, 9486, 9488, 9490, 9492, 9494, 
9496, 9498, 9500, 9502, 9504, 9506, 9508, 9510, 9512, 9514, 9516, 9518, 9520, 9522, 9524, 9526, 9528, 9530, 9532, 
5 9534, 9536, 9538, 9540, 9542, 9544, 9546, 9548, 9550, 9552, 9554, 9556, 9558, 9560, 9562, 9564, 9566, 9568, 9570, 
9572, 9574, 9576, 9578, 9580, 9582, 9584, 9586, 9588, 9590, 9592, 9594, 9596, 9598, 9600, 9602, 9604, 9606, 9608, 
9610, 9612, 9614, 9616, 9618, 9620, 9622, 9624, 9626, 9628, 9630, 9632, 9634, 9636, 9638, 9640, 9642, 9644, 9646, 
9648, 9650, 9652, 9654, 9656, 9658, 9660, 9662, 9664, 9666, 9668, 9670, 9672, 9674, 9676, 9678, 9680, 9682, 9684, 
9686, 9688, 9690, 9692, 9694, 9696, 9698, 9700, 9702, 9704, 9706, 9708, 9710, 9712, 9714, 9716, 9718, 9720, 9722, 
10 9724, 9726, 9728, 9730, 9732, 9734, 9736, 9738, 9740, 9742, 9744, 9746, 9748, 9750, 9752, 9754, 9756, 9758, 9760, 
9762, 9764, 9766, 9768, 9770, 9772, 9774, 9776, 9778, 9780, 9782, 9784, 9786, 9788, 9790, 9792, 9794, 9796, 9798, 
9800, 9802, 9804, 9806, 9808, 9810, 9812, 9814, 9816, 9818, 9820, 9822, 9824, 9826, 9828, 9830, 9832, 9834, 9836, 
9838, 9840, 9842, 9844, 9846, 9848, 9850, 9852, 9854, 9856, 9858, 9860, 9862, 9864, 9866, 9868, 9870, 9872, 9874, 
9876, 9878, 9880, 9882, 9884, 9886, 9888, 9890, 9892, 9894, 9896, 9898, 9900, 9902, 9904, 9906, 9908, 9910, 9912, 
15 9914, 9916, 9918, 9920, 9922, 9924, 9926, 9928, 9930, 9932, 9934, 9936, 9938, 9940, 9942, 9944, 9946, 9948, 9950, 
9952, 9954, 9956, 9958, 9960, 9962, 9964, 9966, 9968, 9970, 9972, 9974, 9976, 9978, 9980, 9982, 9984, 9986, 9988, 

10022, 
10054, 
10086, 

20 10088, 10090, 10092, 10094, 10096, 10098, 10100, 10102, 10104, 10106, 10108, 10110, 10112, 10114, 10116, 10118, 

10150, 
10182, 
10214, 
. 10246, 

25 10248, 10250, 10252, 10254, 10256, 10258, 10260, 10262, 10264, 10266, 10268, 10270, 10272, 10274, 10276, 10278, 

10310, 
10342, 
10374, 
. 10406, 

30 10408, 10410, 10412, 10414, 10416, 10418, 10420, 10422, 10424, 10426, 10428, 10430, 10432, 10434, 10436, 10438, 

10470, 
10502, 
10534, 
. 10566, 

35 10568, 10570, 10572, 10574, 10576, 10578, 10580, 10582, 10584, 10586, 10588, 10590, 10592, 10594, 10596, 10598, 

10630, 
10662, 
10694, 
10726, 

40 10728, 10730, 10732, 10734, 10736, 10738, 10740, 10742, 10744, 10746, 10748, 10750, 10752, 10754, 10756, 10758, 

10790, 



9990, 9992, 9994, 9996, 9998, 10000, 10002, 10004, 10006, 10008, 10010, 10012, 10014, 10016, 


10018, 


10020 


10024, 


10026, 


10028, 


10030, 


10032, 10034, 


10036, 


10038, 


10040, 


10042, 10044, 10046, 10048, 


10050, 


10052, 


10056, 


10058, 


10060, 


10062, 


10064, 10066, 


10068, 


10070, 


10072, 


10074, 10076, 10078, 10080, 


10082, 


10084, 


10088, 


10090, 


10092, 


10094, 


10096, 10098, 


10100, 


10102, 


10104, 


10106, 10108, 10110, 10112, 


10114, 


10116, 


10120, 


10122, 


10124, 


10126, 


10128, 10130, 


10132, 


10134, 


10136, 


10138, 10140, 10142, 10144, 


10146, 


10148, 


10152, 


10154, 


10156, 


10158, 


10160, 10162, 


10164, 


10166, 


10168, 


10170, 10172, 10174, 10176, 


10178, 


10180, 


10184, 


10186, 


10188, 


10190, 


10192, 10194, 


10196, 


10198, 


10200, 


10202, 10204, 10206, 10208, 


10210, 


10212 


10216, 


10218, 


10220, 


10222, 


10224, 10226, 


10228, 


10230, 


10232, 


10234, 10236, 10238, 10240, 


10242, 


10244, 


10248, 


10250, 


10252, 


10254, 


10256, 10258, 


10260, 


10262, 


10264, 


10266, 10268, 10270, 10272, 


10274, 


10276, 


10280, 


10282, 


10284, 


10286, 


10288, 10290, 


10292, 


10294, 


10296, 


10298, 10300, 10302, 10304, 


10306, 


10308, 


10312, 


10314, 


10316, 


10318, 


10320, 10322, 


10324, 


10326, 


10328, 


10330, 10332, 10334, 10336, 


10338, 


10340, 


10344, 


10346, 


10348, 


10350, 


10352, 10354, 


10356, 


10358, 


10360, 


10362, 10364, 10366, 10368, 


10370, 


10372, 


10376, 


10378, 


10380, 


10382, 


10384, 10386, 


10388, 


10390, 


10392, 


10394, 10396, 10398, 10400, 


10402, 


10404, 


10408, 


10410, 


10412, 


10414, 


10416, 10418, 


10420, 


10422, 


10424, 


10426, 10428, 10430, 10432, 


10434, 


10436, 


10440, 


10442, 


10444, 


10446, 


10448, 10450, 


10452, 


10454, 


10456, 


10458, 10460, 10462, 10464, 


10466, 


10468, 


10472, 


10474, 


10476, 


10478, 


10480, 10482, 


10484, 


10486, 


10488, 


10490, 10492, 10494, 10496, 


10498, 


10500, 


10504, 


10506, 


10508, 


10510, 


10512, 10514, 


10516, 


10518, 


10520, 


10522, 10524, 10526, 10528, 


10530, 


10532 


10536, 


10538, 


10540, 


10542, 


10544, 10546, 


10548, 


10550, 


10552, 


10554, 10556, 10558, 10560, 


10562, 


10564. 


10568, 


10570, 


10572, 


10574, 


10576, 10578, 


10580, 


10582, 


10584, 


10586, 10588, 10590, 10592, 


10594, 


10596 


10600, 


10602, 


10604, 


10606, 


10608, 10610, 


10612, 


10614, 


10616, 


10618, 10620, 10622, 10624, 


10626, 


10628, 


10632, 


10634, 


10636, 


10638, 


10640, 10642, 


10644, 


10646, 


10648, 


10650, 10652, 10654, 10656, 


10658, 


10660 


10664, 


10666, 


10668, 


10670, 


10672, 10674, 


10676, 


10678, 


10680, 


10682, 10684, 10686, 10688, 


10690, 


10692 


10696, 


10698, 


10700, 


10702, 


10704, 10706, 


10708, 


10710, 


10712, 


10714, 10716, 10718, 10720, 


10722, 


10724 


10728, 


10730, 


10732, 


10734, 


10736, 10738, 


10740, 


10742, 


10744, 


10746, 10748, 10750, 10752, 


10754, 


10756 


10760, 


10762, 


10764, 


10766, 


10768, 10770, 


10772, 


10774, 


10776, 


10778, 10780, 10782, 10784, 


10786, 


10788 
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10792, 10794, 10796, 10798, 10800, 10802, 10804, 10806, 10808, 10810, 10812, 10814, 10816, 10818, 10820, 10822, 
10824, 10826, 10828, 10830, 10832, 10834, 10836, 10838, 10840, 10842, 10844, 10846, 10848, 10850, 10852, 10854, 
10856, 10858, 10860, 10862, 10864, 10866, 10868, 10870, 10872, 10874, 10876, 10878, 10880, 10882, 10884, 10886, 
10888, 10890, 10892, 10894, 10896, 10898, 10900, 10902, 10904, 10906, 10908, 10910, 10912, 10914, 10916, 10918, 
5 10920, 10922, 10924, 10926, 10928, 10930, 10932, 10934, 10936, 10938, 10940, 10942, 10944, 10946, 10948, 10950, 
10952, 10954, 10956, 10958, 10960, 10962, 10964 and 10966. 

4. An antibody which binds to a protein according to any one of claims 1 to 3. 

5. The antibody of claim 4, wherein said antibody is a monoclonal antibody, a chimeric antibody, a humanised antibody, or a 
My human antibody. 

10 6. A nucleic acid molecule which encodes a protein according to any one of claims 1 to 3. 

7. A nucleic acid molecule according to claim 6, comprising a nucleotide sequence selected from the group consisting of SEQ 
IDs 1, 3, 5, 7, 9, 11, 13, 15, 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37, 39, 41, 43, 45, 47, 49, 51, 53, 55, 57, 59, 61, 63, 65, 
67, 69, 71, 73, 75, 77, 79, 81, 83, 85, 87, 89, 91, 93, 95, 97, 99, 101, 103, 105, 107, 109, 111, 113, 115, 117, 119, 121, 
123, 125, 127, 129, 131, 133, 135, 137, 139, 141, 143, 145, 147, 149, 151, 153, 155, 157, 159, 161, 163, 165, 167, 169, 

15 171, 173, 175, 177, 179, 181, 183, 185, 187, 189, 191, 193, 195, 197, 199, 201, 203, 205, 207, 209, 211, 213, 215, 217, 
219, 221, 223, 225, 227, 229, 231, 233, 235, 237, 239, 241, 243, 245, 247, 249, 251, 253, 255, 257, 259, 261, 263, 265, 
267, 269, 271, 273, 275, 277, 279, 281, 283, 285, 287, 289, 291, 293, 295, 297, 299, 301, 303, 305, 307, 309, 311, 313, 
315, 317, 319, 321, 323, 325, 327, 329, 331, 333, 335, 337, 339, 341, 343, 345, 347, 349, 351, 353, 355, 357, 359, 361, 
363, 365, 367, 369, 371, 373, 375, 377, 379, 381, 383, 385, 387, 389, 391, 393, 395, 397, 399, 401, 403, 405, 407, 409, 

20 411, 413, 415, 417, 419, 421, 423, 425, 427, 429, 431, 433, 435, 437, 439, 441, 443, 445, 447, 449, 451, 453, 455, 457, 
459, 461, 463, 465, 467, 469, 471, 473, 475, 477, 479, 481, 483, 485, 487, 489, 491, 493, 495, 497, 499, 501, 503, 505, 
507, 509, 511, 513, 515, 517, 519, 521, 523, 525, 527, 529, 531, 533, 535, 537, 539, 541, 543, 545, 547, 549, 551, 553, 
555, 557, 559, 561, 563, 565, 567, 569, 571, 573, 575, 577, 579, 581, 583, 585, 587, 589, 591, 593, 595, 597, 599, 601, 
603, 605, 607, 609, 611, 613, 615, 617, 619, 621, 623, 625, 627, 629, 631, 633, 635, 637, 639, 641, 643, 645, 647, 649, 

25 651, 653, 655, 657, 659, 661, 663, 665, 667, 669, 671, 673, 675, 677, 679, 681, 683, 685, 687, 689, 691, 693, 695, 697, 
699, 701, 703, 705, 707, 709, 711, 713, 715, 717, 719, 721, 723, 725, 727, 729, 731, 733, 735, 737, 739, 741, 743, 745, 
747, 749, 751, 753, 755, 757, 759, 761, 763, 765, 767, 769, 771, 773, 775, 777, 779, 781, 783, 785, 787, 789, 791, 793, 
795, 797, 799, 801, 803, 805, 807, 809, 811, 813, 815, 817, 819, 821, 823, 825, 827, 829, 831, 833, 835, 837, 839, 841, 
843, 845, 847, 849, 851, 853, 855, 857, 859, 861, 863, 865, 867, 869, 871, 873, 875, 877, 879, 881, 883, 885, 887, 889, 

30 891, 893, 895, 897, 899, 901, 903, 905, 907, 909, 911, 913, 915, 917, 919, 921, 923, 925, 927, 929, 931, 933, 935, 937, 
939, 941, 943, 945, 947, 949, 951, 953, 955, 957, 959, 961, 963, 965, 967, 969, 971, 973, 975, 977, 979, 981, 983, 985, 
987, 989, 991, 993, 995, 997, 999, 1001, 1003, 1005, 1007, 1009, 1011, 1013, 1015, 1017, 1019, 1021, 1023, 1025, 
1027, 1029, 1031, 1033, 1035, 1037, 1039, 1041, 1043, 1045, 1047, 1049, 1051, 1053, 1055, 1057, 1059, 1061, 1063, 
1065, 1067, 1069, 1071, 1073, 1075, 1077, 1079, 1081, 1083, 1085, 1087, 1089, 1091, 1093, 1095, 1097, 1099, 1101, 

35 1103, 1105, 1107, 1109, 1111, 1113, 1115, 1117, 1119, 1121, 1123, 1125, 1127, 1129, 1131, 1133, 1135, 1137, 1139, 
1141, 1143, 1145, 1147, 1149, 1151, 1153, 1155, 1157, 1159, 1161, 1163, 1165, 1167, 1169, 1171, 1173, 1175, 1177, 
1179, 1181, 1183, 1185, 1187, 1189, 1191, 1193, 1195, 1197, 1199, 1201, 1203, 1205, 1207, 1209, 1211, 1213, 1215, 
1217, 1219, 1221, 1223, 1225, 1227, 1229, 1231, 1233, 1235, 1237, 1239, 1241, 1243, 1245, 1247, 1249, 1251, 1253, 
1255, 1257, 1259, 1261, 1263, 1265, 1267, 1269, 1271, 1273, 1275, 1277, 1279, 1281, 1283, 1285, 1287, 1289, 1291, 

40 1293, 1295, 1297, 1299, 1301, 1303, 1305, 1307, 1309, 1311, 1313, 1315, 1317, 1319, 1321, 1323, 1325, 1327, 1329, 
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1331, 


1333, 1335, 


1337, 1339, 1341, 


1343, 


1345, 


1347, 1349, 


1351, 


1353, 


1355, 


1357, 


1359, 


1361, 


1363, 


1365, 


1367, 




1369, 


1371, 1373, 


1375, 1377, 1379, 


1381, 


1383, 


1385, 1387, 


1389, 


1391, 


1393, 


1395, 


1397, 


1399, 


1401, 


1403, 


1405, 




1407, 


1409, 1411, 


1413, 1415, 1417, 


1419, 


1421, 


1423, 1425, 


1427, 


1429, 


1431, 


1433, 


1435, 


1437, 


1439, 


1441, 


1443, 




1445, 


1447, 1449, 


1451, 1453, 1455, 


1457, 


1459, 


1461, 1463, 


1465, 


1467, 


1469, 


1471, 


1473, 


1475, 


1477, 


1479, 


1481, 


5 


1483, 


1485, 1487, 


1489, 1491, 1493, 


1495, 


1497, 


1499, 1501, 


1503, 


1505, 


1507, 


1509, 


1511, 


1513, 


1515, 


1517, 


1519, 




1521, 


1523, 1525, 


1527, 1529, 1531, 


1533, 


1535, 


1537, 1539, 


1541, 


1543, 


1545, 


1547, 


1549, 


1551, 


1553, 


1555, 


1557, 




1559, 


1561, 1563, 


1565, 1567, 1569, 


1571, 


1573, 


1575, 1577, 


1579, 


1581, 


1583, 


1585, 


1587, 


1589, 


1591, 


1593, 


1595, 




1597, 


1599, 1601, 


1603, 1605, 1607, 


1609, 


1611, 


1613, 1615, 


1617, 


1619, 


1621, 


1623, 


1625, 


1627, 


1629, 


1631, 


1633, 




1635, 


1637, 1639, 


1641, 1643, 1645, 


1647, 


1649, 


1651, 1653, 


1655, 


1657, 


1659, 


1661, 


1663, 


1665, 


1667, 


1669, 


1671, 


10 


1673, 


1675, 1677, 


1679, 1681, 1683, 


1685, 


1687, 


1689, 1691, 


1693, 


1695, 


1697, 


1699, 


1701, 


1703, 


1705, 


1707, 


1709, 




1711, 


1713, 1715, 


1717, 1719, 1721, 


1723, 


1725, 


1727, 1729, 


1731, 


1733, 


1735, 


1737, 


1739, 


1741, 


1743, 


1745, 


1747, 




1749, 


1751, 1753, 


1755, 1757, 1759, 


1761, 


1763, 


1765, 1767, 


1769, 


1771, 


1773, 


1775, 


1777, 


1779, 


1781, 


1783, 


1785, 




1787, 


1789, 1791, 


1793, 1795, 1797, 


1799, 


1801, 


1803, 1805, 


1807, 


1809, 


1811, 


1813, 


1815, 


1817, 


1819, 


1821, 


1823, 




1825, 


1827, 1829, 


1831, 1833, 1835, 


1837, 


1839, 


1841, 1843, 


1845, 


1847, 


1849, 


1851, 


1853, 


1855, 


1857, 


1859, 


1861, 


15 


1863, 


1865, 1867, 


1869, 1871, 1873, 


1875, 


1877, 


1879, 1881, 


1883, 


1885, 


1887, 


1889, 


1891, 


1893, 


1895, 


1897, 


1899, 




1901, 


1903, 1905, 


1907, 1909, 1911, 


1913, 


1915, 


1917, 1919, 


1921, 


1923, 


1925, 


1927, 


1929, 


1931, 


1933, 


1935, 


1937, 




1939, 


1941, 1943, 


1945, 1947, 1949, 


1951, 


1953, 


1955, 1957, 


1959, 


1961, 


1963, 


1965, 


1967, 


1969, 


1971, 


1973, 


1975, 




1977, 


1979, 1981, 


1983, 1985, 1987, 


1989, 


1991, 


1993, 1995, 


1997, 


1999, 


2001, 


2003, 


2005, 


2007, 


2009, 


2011, 


2013, 




2015, 


2017, 2019, 


2021, 2023, 2025, 


2027, 


2029, 


2031, 2033, 


2035, 


2037, 


2039, 


2041, 


2043, 


2045, 


2047, 


2049, 


2051, 


20 


2053, 


2055, 2057, 


2059, 2061, 2063, 


2065, 


2067, 


2069, 2071, 


2073, 


2075, 


2077, 


2079, 


2081, 


2083, 


2085, 


2087, 


2089, 




2091, 


2093, 2095, 


2097, 2099, 2101, 


2103, 


2105, 


2107, 2109, 


2111, 


2113, 


2115, 


2117, 


2119, 


2121, 


2123, 


2125, 


2127, 




2129, 


2131,2133, 


2135, 2137, 2139, 


2141, 


2143, 


2145, 2147, 


2149, 


2151, 


2153, 


2155, 


2157, 


2159, 


2161, 


2163, 


2165, 




2167, 


2169, 2171, 


2173, 2175, 2177, 


2179, 


2181, 


2183, 2185, 


2187, 


2189, 


2191, 


2193, 


2195, 


2197, 


2199, 


2201, 


2203, 




2205, 


2207, 2209, 


2211, 2213, 2215, 


2217, 


2219, 


2221, 2223, 


2225, 


2227, 


2229, 


2231, 


2233, 


2235, 


2237, 


2239, 


2241, 


25 


2243, 


2245, 2247, 


2249, 2251, 2253, 


2255, 


2257, 


2259, 2261, 


2263, 


2265, 


2267, 


2269, 


2271, 


2273, 


2275, 


2277, 


2279, 




2281, 


2283, 2285, 


2287, 2289, 2291, 


2293, 


2295, 


2297, 2299, 


2301, 


2303, 


2305, 


2307, 


2309, 


2311, 


2313, 


2315, 


2317, 




2319, 


2321, 2323, 


2325, 2327, 2329, 


2331, 


2333, 


2335, 2337, 


2339, 


2341, 


2343, 


2345, 


2347, 


2349, 


2351, 


2353, 


2355, 




2357, 


2359, 2361, 


2363, 2365, 2367, 


2369, 


2371, 


2373, 2375, 


2377, 


2379, 


2381, 


2383, 


2385, 


2387, 


2389, 


2391, 


2393, 




2395, 


2397, 2399, 


2401, 2403, 2405, 


2407, 


2409, 


2411, 2413, 


2415, 


2417, 


2419, 


2421, 


2423, 


2425, 


2427, 


2429, 


2431, 


30 


2433, 


2435, 2437, 


2439, 2441, 2443, 


2445, 


2447, 


2449, 2451, 


2453, 


2455, 


2457, 


2459, 


2461, 


2463, 


2465, 


2467, 


2469, 




2471, 


2473, 2475, 


2477, 2479, 2481, 


2483, 


2485, 


2487, 2489, 


2491, 


2493, 


2495, 


2497, 


2499, 


2501, 


2503, 


2505, 


2507, 




2509, 


2511, 2513, 


2515, 2517, 2519, 


2521, 


2523, 


2525, 2527, 


2529, 


2531, 


2533, 


2535, 


2537, 


2539, 


2541, 


2543, 


2545, 




2547, 


2549, 2551, 


2553, 2555, 2557, 


2559, 


2561, 


2563, 2565, 


2567, 


2569, 


2571, 


2573, 


2575, 


2577, 


2579, 


2581, 


2583, 




2585, 


2587, 2589, 


2591, 2593, 2595, 


2597, 


2599, 


2601, 2603, 


2605, 


2607, 


2609, 


2611, 


2613, 


2615, 


2617, 


2619, 


2621, 


35 


2623, 


2625, 2627, 


2629,2631,2633, 


2635, 


2637, 


2639, 2641, 


2643, 


2645, 


2647, 


2649, 


2651, 


2653, 


2655, 


2657, 


2659, 




2661, 


2663, 2665, 


2667, 2669, 2671, 


2673, 


2675, 


2677, 2679, 


2681, 


2683, 


2685, 


2687, 


2689, 


2691, 


2693, 


2695, 


2697, 




2699, 


2701, 2703, 


2705, 2707, 2709, 


2711, 


2713, 


2715, 2717, 


2719, 


2721, 


2723, 


2725, 


2727, 


2729, 


2731, 


2733, 


2735, 




2737, 


2739, 2741, 


2743, 2745, 2747, 


2749, 


2751, 


2753, 2755, 


2757, 


2759, 


2761, 


2763, 


2765, 


2767, 


2769, 


2771, 


2773, 




2775, 


2777, 2779, 


2781, 2783, 2785, 


2787, 


2789, 


2791, 2793, 


2795, 


2797, 


2799, 


2801, 


2803, 


2805, 


2807, 


2809, 


2811, 


40 


2813, 


2815, 2817, 


2819, 2821, 2823, 


2825, 


2827, 


2829, 2831, 


2833, 


2835, 


2837, 


2839, 


2841, 


2843, 


2845, 


2847, 


2849, 




2851, 


2853, 2855, 


2857, 2859, 2861, 


2863, 


2865, 


2867, 2869, 


2871, 


2873, 


2875, 


2877, 


2879, 


2881, 


2883, 


2885, 


2887, 
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2889, 


2891, 


2893, 


2895, 


2897, 


2899, 


2901, 


2903, 


2905, 


2907, 


2909, 


2911, 


2913, 


2915, 


2917, 


2919, 


2921, 


2923, 


2925, 




2927, 


2929, 


2931, 


2933, 


2935, 


2937, 


2939, 


2941, 


2943, 


2945, 


2947, 


2949, 


2951, 


2953, 


2955, 


2957, 


2959, 


2961, 


2963, 




2965, 


2967, 


2969, 


2971, 


2973, 


2975, 


2977, 


2979, 


2981, 


2983, 


2985, 


2987, 


2989, 


2991, 


2993, 


2995, 


2997, 


2999, 


3001, 




3003, 


3005, 


3007, 


3009, 


3011, 


3013, 


3015, 


3017, 


3019, 


3021, 


3023, 


3025, 


3027, 


3029, 


3031, 


3033, 


3035, 


3037, 


3039, 


5 


3041, 


3043, 


3045, 


3047, 


3049, 


3051, 


3053, 


3055, 


3057, 


3059, 


3061, 


3063, 


3065, 


3067, 


3069, 


3071, 


3073, 


3075, 


3077, 




3079, 


3081, 


3083, 


3085, 


3087, 


3089, 


3091, 


3093, 


3095, 


3097, 


3099, 


3101, 


3103, 


3105, 


3107, 


3109, 


3111, 


3113, 


3115, 




3117, 


3119, 


3121, 


3123, 


3125, 


3127, 


3129, 


3131, 


3133, 


3135, 


3137, 


3139, 


3141, 


3143, 


3145, 


3147, 


3149, 


3151, 


3153, 




3155, 


3157, 


3159, 


3161, 


3163, 


3165, 


3167, 


3169, 


3171, 


3173, 


3175, 


3177, 


3179, 


3181, 


3183, 


3185, 


3187, 


3189, 


3191, 




3193, 


3195, 


3197, 


3199, 


3201, 


3203, 


3205, 


3207, 


3209, 


3211, 


3213, 


3215, 


3217, 


3219, 


3221, 


3223, 


3225, 


3227, 


3229, 


10 


3231, 


3233, 


3235, 


3237, 


3239, 


3241, 


3243, 


3245, 


3247, 


3249, 


3251, 


3253, 


3255, 


3257, 


3259, 


3261, 


3263, 


3265, 


3267, 




3269, 


3271, 


3273, 


3275, 


3277, 


3279, 


3281, 


3283, 


3285, 


3287, 


3289, 


3291, 


3293, 


3295, 


3297, 


3299, 


3301, 


3303, 


3305, 




3307, 


3309, 


3311, 


3313, 


3315, 


3317, 


3319, 


3321, 


3323, 


3325, 


3327, 


3329, 


3331, 


3333, 


3335, 


3337, 


3339, 


3341, 


3343, 




3345, 


3347, 


3349, 


3351, 


3353, 


3355, 


3357, 


3359, 


3361, 


3363, 


3365, 


3367, 


3369, 


3371, 


3373, 


3375, 


3377, 


3379, 


3381, 




3383, 


3385, 


3387, 


3389, 


3391, 


3393, 


3395, 


3397, 


3399, 


3401, 


3403, 


3405, 


3407, 


3409, 


3411, 


3413, 


3415, 


3417, 


3419, 


15 


3421, 


3423, 


3425, 


3427, 


3429, 


3431, 


3433, 


3435, 


3437, 


3439, 


3441, 


3443, 


3445, 


3447, 


3449, 


3451, 


3453, 


3455, 


3457, 




3459, 


3461, 


3463, 


3465, 


3467, 


3469, 


3471, 


3473, 


3475, 


3477, 


3479, 


3481, 


3483, 


3485, 


3487, 


3489, 


3491, 


3493, 


3495, 




3497, 


3499, 


3501, 


3503, 


3505, 


3507, 


3509, 


3511, 


3513, 


3515, 


3517, 


3519, 


3521, 


3523, 


3525, 


3527, 


3529, 


3531, 


3533, 




3535, 


3537, 


3539, 


3541, 


3543, 


3545, 


3547, 


3549, 


3551, 


3553, 


3555, 


3557, 


3559, 


3561, 


3563, 


3565, 


3567, 


3569, 


3571, 




3573, 


3575, 


3577, 


3579, 


3581, 


3583, 


3585, 


3587, 


3589, 


3591, 


3593, 


3595, 


3597, 


3599, 


3601, 


3603, 


3605, 


3607, 


3609, 


20 


3611, 


3613, 


3615, 


3617, 


3619, 


3621, 


3623, 


3625, 


3627, 


3629, 


3631, 


3633, 


3635, 


3637, 


3639, 


3641, 


3643, 


3645, 


3647, 




3649, 


3651, 


3653, 


3655, 


3657, 


3659, 


3661, 


3663, 


3665, 


3667, 


3669, 


3671, 


3673, 


3675, 


3677, 


3679, 


3681, 


3683, 


3685, 




3687, 


3689, 


3691, 


3693, 


3695, 


3697, 


3699, 


3701, 


3703, 


3705, 


3707, 


3709, 


3711, 


3713, 


3715, 


3717, 


3719, 


3721, 


3723, 




3725, 


3727, 


3729, 


3731, 


3733, 


3735, 


3737, 


3739, 


3741, 


3743, 


3745, 


3747, 


3749, 


3751, 


3753, 


3755, 


3757, 


3759, 


3761, 




3763, 


3765, 


3767, 


3769, 


3771, 


3773, 


3775, 


3777, 


3779, 


3781, 


3783, 


3785, 


3787, 


3789, 


3791, 


3793, 


3795, 


3797, 


3799, 


25 


3801, 


3803, 


3805, 


3807, 


3809, 


3811, 


3813, 


3815, 


3817, 


3819, 


3821, 


3823, 


3825, 


3827, 


3829, 


3831, 


3833, 


3835, 


3837, 




3839, 


3841, 


3843, 


3845, 


3847, 


3849, 


3851, 


3853, 


3855, 


3857, 


3859, 


3861, 


3863, 


3865, 


3867, 


3869, 


3871, 


3873, 


3875, 




3877, 


3879, 


3881, 


3883, 


3885, 


3887, 


3889, 


3891, 


3893, 


3895, 


3897, 


3899, 


3901, 


3903, 


3905, 


3907, 


3909, 


3911, 


3913, 




3915, 


3917, 


3919, 


3921, 


3923, 


3925, 


3927, 


3929, 


3931, 


3933, 


3935, 


3937, 


3939, 


3941, 


3943, 


3945, 


3947, 


3949, 


3951, 




3953, 


3955, 


3957, 


3959, 


3961, 


3963, 


3965, 


3967, 


3969, 


3971, 


3973, 


3975, 


3977, 


3979, 


3981, 


3983, 


3985, 


3987, 


3989, 


30 


3991, 


3993, 


3995, 


3997, 


3999, 


4001, 


4003, 


4005, 


4007, 


4009, 


4011, 


4013, 


4015, 


4017, 


4019, 


4021, 


4023, 


4025, 


4027, 




4029, 


4031, 


4033, 


4035, 


4037, 


4039, 


4041, 


4043, 


4045, 


4047, 


4049, 


4051, 


4053, 


4055, 


4057, 


4059, 


4061, 


4063, 


4065, 




4067, 


4069, 


4071, 


4073, 


4075, 


4077, 


4079, 


4081, 


4083, 


4085, 


4087, 


4089, 


4091, 


4093, 


4095, 


4097, 


4099, 


4101, 


4103, 




4105, 


4107, 


4109, 


4111, 


4113, 


4115, 


4117, 


4119, 


4121, 


4123, 


4125, 


4127, 


4129, 


4131, 


4133, 


4135, 


4137, 


4139, 


4141, 




4143, 


4145, 


4147, 


4149, 


4151, 


4153, 


4155, 


4157, 


4159, 


4161, 


4163, 


4165, 


4167, 


4169, 


4171, 


4173, 


4175, 


4177, 


4179, 


35 


4181, 


4183, 


4185, 


4187, 


4189, 


4191, 


4193, 


4195, 


4197, 


4199, 


4201, 


4203, 


4205, 


4207, 


4209, 


4211, 


4213, 


4215, 


4217, 




4219, 


4221, 


4223, 


4225, 


4227, 


4229, 


4231, 


4233, 


4235, 


4237, 


4239, 


4241, 


4243, 


4245, 


4247, 


4249, 


4251, 


4253, 


4255, 




4257, 


4259, 


4261, 


4263, 


4265, 


4267, 


4269, 


4271, 


4273, 


4275, 


4277, 


4279, 


4281, 


4283, 


4285, 


4287, 


4289, 


4291, 


4293, 




4295, 


4297, 


4299, 


4301, 


4303, 


4305, 


4307, 


4309, 


4311, 


4313, 


4315, 


4317, 


4319, 


4321, 


4323, 


4325, 


4327, 


4329, 


4331, 




4333, 


4335, 


4337, 


4339, 


4341, 


4343, 


4345, 


4347, 


4349, 


4351, 


4353, 


4355, 


4357, 


4359, 


4361, 


4363, 


4365, 


4367, 


4369, 


40 


4371, 


4373, 


4375, 


4377, 


4379, 


4381, 


4383, 


4385, 


4387, 


4389, 


4391, 


4393, 


4395, 


4397, 


4399, 


4401, 


4403, 


4405, 


4407, 




4409, 


4411, 


4413, 


4415, 


4417, 


4419, 


4421, 


4423, 


4425, 


4427, 


4429, 


4431, 


4433, 


4435, 


4437, 


4439, 


4441, 


4443, 


4445, 
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4447, 4449, 4451, 4453, 4455, 4457 ; 
4485, 4487, 4489, 4491, 4493, 4495 
4523, 4525, 4527, 4529, 4531, 4533 
4561, 4563, 4565, 4567, 4569, 4571 
5 4599, 4601, 4603, 4605, 4607, 4609 
4637, 4639, 4641, 4643, 4645, 4647.. 
4675, 4677, 4679, 4681, 4683, 4685 ; 
4713, 4715, 4717, 4719, 4721, 4723. 
4751, 4753, 4755, 4757, 4759, 4761 

10 4789, 4791, 4793, 4795, 4797, 4799 : 
4827, 4829, 4831, 4833, 4835, 4837 
4865, 4867, 4869, 4871, 4873, 4875 
4903, 4905, 4907, 4909, 4911, 4913 
4941, 4943, 4945, 4947, 4949, 4951 

15 4979, 4981, 4983, 4985, 4987, 4989 
5017, 5019, 5021, 5023, 5025, 5027. 
5055, 5057, 5059, 5061, 5063, 5065 
5093, 5095, 5097, 5099, 5101, 5103 
5131, 5133, 5135, 5137, 5139, 5141 

20 5169, 5171, 5173, 5175, 5177, 5179 
5207, 5209, 5211, 5213, 5215, 5217 
5245, 5247, 5249, 5251, 5253, 5255. 
5283, 5285, 5287, 5289, 5291, 5293 : 
5321, 5323, 5325, 5327, 5329, 5331 

25 5359, 5361, 5363, 5365, 5367, 5369 
5397, 5399, 5401, 5403, 5405, 5407 
5435, 5437, 5439, 5441, 5443, 5445 
5473, 5475, 5477, 5479, 5481, 5483 
5511,5513, 5515, 5517, 5519, 5521 

30 5549, 5551, 5553, 5555, 5557, 5559 
5587, 5589, 5591, 5593, 5595, 5597 
5625, 5627, 5629, 5631, 5633, 5635 
5663, 5665, 5667, 5669, 5671, 5673 
5701, 5703, 5705, 5707, 5709, 5711 

35 5739, 5741, 5743, 5745, 5747, 5749 
5777, 5779, 5781, 5783, 5785, 5787 ; 
5815, 5817, 5819, 5821, 5823, 5825 : 
5853, 5855, 5857, 5859, 5861, 5863 
5891, 5893, 5895, 5897, 5899, 5901 

40 5929, 5931, 5933, 5935, 5937, 5939 : 
5967, 5969, 5971, 5973, 5975, 5977 ; 



, 4459, 4461, 4463, 4465, 4467, 4469, 4471 
f 4497, 4499, 4501, 4503, 4505, 4507, 4509 
, 4535, 4537, 4539, 4541, 4543, 4545, 4547 
, 4573, 4575, 4577, 4579, 4581, 4583, 4585 
', 4611, 4613, 4615, 4617, 4619, 4621, 4623 
, 4649, 4651, 4653, 4655, 4657, 4659, 4661 
, 4687, 4689, 4691, 4693, 4695, 4697, 4699 
, 4725, 4727, 4729, 4731, 4733, 4735, 4737 
, 4763, 4765, 4767, 4769, 4771, 4773, 4775 
> 4801, 4803, 4805, 4807, 4809, 4811, 4813 
, 4839, 4841, 4843, 4845, 4847, 4849, 4851 
, 4877, 4879, 4881, 4883, 4885, 4887, 4889 ; 
, 4915, 4917, 4919, 4921, 4923, 4925, 4927.. 
, 4953, 4955, 4957, 4959, 4961, 4963, 4965 
, 4991, 4993, 4995, 4997, 4999, 5001, 5003 
', 5029, 5031, 5033, 5035, 5037, 5039, 5041 
, 5067, 5069, 5071, 5073, 5075, 5077, 5079 ; 
, 5105, 5107, 5109, 5111, 5113, 5115, 5117 
, 5143, 5145, 5147, 5149, 5151, 5153, 5155 
, 5181, 5183, 5185, 5187, 5189, 5191, 5193 
, 5219, 5221, 5223, 5225, 5227, 5229, 5231 
, 5257, 5259, 5261, 5263, 5265, 5267, 5269 
, 5295, 5297, 5299, 5301, 5303, 5305, 5307 
, 5333, 5335, 5337, 5339, 5341, 5343, 5345 
, 5371, 5373, 5375, 5377, 5379, 5381, 5383 
, 5409, 5411, 5413, 5415, 5417, 5419, 5421 
, 5447, 5449, 5451, 5453, 5455, 5457, 5459 : 
, 5485, 5487, 5489, 5491, 5493, 5495, 5497 
, 5523, 5525, 5527, 5529, 5531, 5533, 5535 
, 5561, 5563, 5565, 5567, 5569, 5571, 5573 
, 5599, 5601, 5603, 5605, 5607, 5609, 5611 
, 5637, 5639, 5641, 5643, 5645, 5647, 5649 
, 5675, 5677, 5679, 5681, 5683, 5685, 5687 ; 
, 5713, 5715, 5717, 5719, 5721, 5723, 5725 
, 5751, 5753, 5755, 5757, 5759, 5761, 5763 
, 5789, 5791, 5793, 5795, 5797, 5799, 5801 
, 5827, 5829, 5831, 5833, 5835, 5837, 5839 
, 5865, 5867, 5869, 5871, 5873, 5875, 5877 
, 5903, 5905, 5907, 5909, 5911, 5913, 5915 
', 5941, 5943, 5945, 5947, 5949, 5951, 5953 
, 5979, 5981, 5983, 5985, 5987, 5989, 5991 



, 4473, 4475, 4477, 4479 : 
, 4511, 4513, 4515, 4517 
, 4549, 4551, 4553, 4555 
, 4587, 4589, 4591, 4593 
, 4625, 4627, 4629, 4631 
, 4663, 4665, 4667, 4669 
, 4701, 4703, 4705, 4707 
, 4739, 4741, 4743, 4745 
, 4777, 4779, 4781, 4783 
, 4815, 4817, 4819, 4821 
, 4853, 4855, 4857, 4859 
, 4891, 4893, 4895, 4897 
,4929, 4931,4933,4935 
, 4967, 4969, 4971, 4973 
, 5005, 5007, 5009, 5011 
, 5043, 5045, 5047, 5049 : 
, 5081, 5083, 5085, 5087 
,5119,5121,5123,5125 
, 5157, 5159, 5161, 5163 
, 5195, 5197, 5199, 5201 
, 5233, 5235, 5237, 5239 : 
', 5271, 5273, 5275, 5277 
,5309, 5311, 5313, 5315 
, 5347, 5349, 5351, 5353 
, 5385, 5387, 5389, 5391 
, 5423, 5425, 5427, 5429 
, 5461, 5463, 5465, 5467 
, 5499, 5501, 5503, 5505 
, 5537, 5539, 5541, 5543 
, 5575, 5577, 5579, 5581 
, 5613, 5615, 5617, 5619 
, 5651, 5653, 5655, 5657, 
, 5689, 5691, 5693, 5695 
, 5727, 5729, 5731, 5733 
, 5765, 5767, 5769, 5771 
, 5803, 5805, 5807, 5809 : 
, 5841, 5843, 5845, 5847 
, 5879, 5881, 5883, 5885 
, 5917, 5919, 5921, 5923 
, 5955, 5957, 5959, 5961 
, 5993, 5995, 5997, 5999 



4481, 
4519, 
4557 
4595, 
4633 
4671 
4709 
4747 
4785 : 
4823 
4861 
4899 
4937 
4975 
5013 
5051 
5089, 
5127 
5165 
5203 
5241 
5279 
5317 
5355 ; 
5393 
5431 
5469 ; 
5507 
5545 
5583 
5621 
5659, 
5697 
5735 
5773 
5811 
5849 
5887 
5925, 
5963 
6001 



4483, 
4521, 
, 4559, 
, 4597, 
, 4635, 
, 4673, 
, 4711, 
, 4749, 
, 4787, 
, 4825, 
, 4863, 
, 4901, 
, 4939, 
, 4977, 
, 5015, 
, 5053, 
, 5091, 
, 5129, 
, 5167, 
, 5205, 
, 5243, 
, 5281, 
, 5319, 
, 5357, 
, 5395, 
, 5433, 
5471, 
, 5509, 
, 5547, 
, 5585, 
, 5623, 
, 5661, 
, 5699, 
, 5737, 
, 5775, 
, 5813, 
, 5851, 
, 5889, 
■, 5927, 
, 5965, 
, 6003, 
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6005, 6007, 6009, 6011, 6013, 6015, 6017, 6019, 6021, 6023, 6025, 6027, 6029, 6031, 6033, 6035, 6037, 6039, 6041, 
6043, 6045, 6047, 6049, 6051, 6053, 6055, 6057, 6059, 6061, 6063, 6065, 6067, 6069, 6071, 6073, 6075, 6077, 6079, 
6081, 6083, 6085, 6087, 6089, 6091, 6093, 6095, 6097, 6099, 6101, 6103, 6105, 6107, 6109, 6111, 6113, 6115, 6117, 
6119, 6121, 6123, 6125, 6127, 6129, 6131, 6133, 6135, 6137, 6139, 6141, 6143, 6145, 6147, 6149, 6151, 6153, 6155, 
5 6157, 6159, 6161, 6163, 6165, 6167, 6169, 6171, 6173, 6175, 6177, 6179, 6181, 6183, 6185, 6187, 6189, 6191, 6193, 
6195, 6197, 6199, 6201, 6203, 6205, 6207, 6209, 6211, 6213, 6215, 6217, 6219, 6221, 6223, 6225, 6227, 6229, 6231, 
6233, 6235, 6237, 6239, 6241, 6243, 6245, 6247, 6249, 6251, 6253, 6255, 6257, 6259, 6261, 6263, 6265, 6267, 6269, 
6271, 6273, 6275, 6277, 6279, 6281, 6283, 6285, 6287, 6289, 6291, 6293, 6295, 6297, 6299, 6301, 6303, 6305, 6307, 
6309, 6311, 6313, 6315, 6317, 6319, 6321, 6323, 6325, 6327, 6329, 6331, 6333, 6335, 6337, 6339, 6341, 6343, 6345, 

10 6347, 6349, 6351, 6353, 6355, 6357, 6359, 6361, 6363, 6365, 6367, 6369, 6371, 6373, 6375, 6377, 6379, 6381, 6383, 
6385, 6387, 6389, 6391, 6393, 6395, 6397, 6399, 6401, 6403, 6405, 6407, 6409, 6411, 6413, 6415, 6417, 6419, 6421, 
6423, 6425, 6427, 6429, 6431, 6433, 6435, 6437, 6439, 6441, 6443, 6445, 6447, 6449, 6451, 6453, 6455, 6457, 6459, 
6461, 6463, 6465, 6467, 6469, 6471, 6473, 6475, 6477, 6479, 6481, 6483, 6485, 6487, 6489, 6491, 6493, 6495, 6497, 
6499, 6501, 6503, 6505, 6507, 6509, 6511, 6513, 6515, 6517, 6519, 6521, 6523, 6525, 6527, 6529, 6531, 6533, 6535, 

15 6537, 6539, 6541, 6543, 6545, 6547, 6549, 6551, 6553, 6555, 6557, 6559, 6561, 6563, 6565, 6567, 6569, 6571, 6573, 
6575, 6577, 6579, 6581, 6583, 6585, 6587, 6589, 6591, 6593, 6595, 6597, 6599, 6601, 6603, 6605, 6607, 6609, 6611, 
6613, 6615, 6617, 6619, 6621, 6623, 6625, 6627, 6629, 6631, 6633, 6635, 6637, 6639, 6641, 6643, 6645, 6647, 6649, 
6651, 6653, 6655, 6657, 6659, 6661, 6663, 6665, 6667, 6669, 6671, 6673, 6675, 6677, 6679, 6681, 6683, 6685, 6687, 
6689, 6691, 6693, 6695, 6697, 6699, 6701, 6703, 6705, 6707, 6709, 6711, 6713, 6715, 6717, 6719, 6721, 6723, 6725, 

20 6727, 6729, 6731, 6733, 6735, 6737, 6739, 6741, 6743, 6745, 6747, 6749, 6751, 6753, 6755, 6757, 6759, 6761, 6763, 
6765, 6767, 6769, 6771, 6773, 6775, 6777, 6779, 6781, 6783, 6785, 6787, 6789, 6791, 6793, 6795, 6797, 6799, 6801, 
6803, 6805, 6807, 6809, 6811, 6813, 6815, 6817, 6819, 6821, 6823, 6825, 6827, 6829, 6831, 6833, 6835, 6837, 6839, 
6841, 6843, 6845, 6847, 6849, 6851, 6853, 6855, 6857, 6859, 6861, 6863, 6865, 6867, 6869, 6871, 6873, 6875, 6877, 
6879, 6881, 6883, 6885, 6887, 6889, 6891, 6893, 6895, 6897, 6899, 6901, 6903, 6905, 6907, 6909, 6911, 6913, 6915, 

25 6917, 6919, 6921, 6923, 6925, 6927, 6929, 6931, 6933, 6935, 6937, 6939, 6941, 6943, 6945, 6947, 6949, 6951, 6953, 
6955, 6957, 6959, 6961, 6963, 6965, 6967, 6969, 6971, 6973, 6975, 6977, 6979, 6981, 6983, 6985, 6987, 6989, 6991, 
6993, 6995, 6997, 6999, 7001, 7003, 7005, 7007, 7009, 7011, 7013, 7015, 7017, 7019, 7021, 7023, 7025, 7027, 7029, 
7031, 7033, 7035, 7037, 7039, 7041, 7043, 7045, 7047, 7049, 7051, 7053, 7055, 7057, 7059, 7061, 7063, 7065, 7067, 
7069, 7071, 7073, 7075, 7077, 7079, 7081, 7083, 7085, 7087, 7089, 7091, 7093, 7095, 7097, 7099, 7101, 7103, 7105, 

30 7107, 7109, 7111, 7113, 7115, 7117, 7119, 7121, 7123, 7125, 7127, 7129, 7131, 7133, 7135, 7137, 7139, 7141, 7143, 
7145, 7147, 7149, 7151, 7153, 7155, 7157, 7159, 7161, 7163, 7165, 7167, 7169, 7171, 7173, 7175, 7177, 7179, 7181, 
7183, 7185, 7187, 7189, 7191, 7193, 7195, 7197, 7199, 7201, 7203, 7205, 7207, 7209, 7211, 7213, 7215, 7217, 7219, 
7221, 7223, 7225, 7227, 7229, 7231, 7233, 7235, 7237, 7239, 7241, 7243, 7245, 7247, 7249, 7251, 7253, 7255, 7257, 
7259, 7261, 7263, 7265, 7267, 7269, 7271, 7273, 7275, 7277, 7279, 7281, 7283, 7285, 7287, 7289, 7291, 7293, 7295, 

35 7297, 7299, 7301, 7303, 7305, 7307, 7309, 7311, 7313, 7315, 7317, 7319, 7321, 7323, 7325, 7327, 7329, 7331, 7333, 
7335, 7337, 7339, 7341, 7343, 7345, 7347, 7349, 7351, 7353, 7355, 7357, 7359, 7361, 7363, 7365, 7367, 7369, 7371, 
7373, 7375, 7377, 7379, 7381, 7383, 7385, 7387, 7389, 7391, 7393, 7395, 7397, 7399, 7401, 7403, 7405, 7407, 7409, 
7411, 7413, 7415, 7417, 7419, 7421, 7423, 7425, 7427, 7429, 7431, 7433, 7435, 7437, 7439, 7441, 7443, 7445, 7447, 
7449, 7451, 7453, 7455, 7457, 7459, 7461, 7463, 7465, 7467, 7469, 7471, 7473, 7475, 7477, 7479, 7481, 7483, 7485, 

40 7487, 7489, 7491, 7493, 7495, 7497, 7499, 7501, 7503, 7505, 7507, 7509, 7511, 7513, 7515, 7517, 7519, 7521, 7523, 
7525, 7527, 7529, 7531, 7533, 7535, 7537, 7539, 7541, 7543, 7545, 7547, 7549, 7551, 7553, 7555, 7557, 7559, 7561, 
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7563, 


7565, 


7567, 


7569, 


7571, 


7573, 


7575, 


7577, 


7579, 


7581, 


7583, 


7585, 


7587, 


7589, 


7591, 


7593, 


7595, 


7597, 


7599, 




7601, 


7603, 


7605, 


7607, 


7609, 


7611, 


7613, 


7615, 


7617, 


7619, 


7621, 


7623, 


7625, 


7627, 


7629, 


7631, 


7633, 


7635, 


7637, 




7639, 


7641, 


7643, 


7645, 


7647, 


7649, 


7651, 


7653, 


7655, 


7657, 


7659, 


7661, 


7663, 


7665, 


7667, 


7669, 


7671, 


7673, 


7675, 




7677, 


7679, 


7681, 


7683, 


7685, 


7687, 


7689, 


7691, 


7693, 


7695, 


7697, 


7699, 


7701, 


7703, 


7705, 


7707, 


7709, 


7711, 


7713, 


5 


7715, 


7717, 


7719, 


7721, 


7723, 


7725, 


7727, 


7729, 


7731, 


7733, 


7735, 


7737, 


7739, 


7741, 


7743, 


7745, 


7747, 


7749, 


7751, 




7753, 


7755, 


7757, 


7759, 


7761, 


7763, 


7765, 


7767, 


7769, 


7771, 


7773, 


7775, 


7777, 


7779, 


7781, 


7783, 


7785, 


7787, 


7789, 




7791, 


7793, 


7795, 


7797, 


7799, 


7801, 


7803, 


7805, 


7807, 


7809, 


7811, 


7813, 


7815, 


7817, 


7819, 


7821, 


7823, 


7825, 


7827, 




7829, 


7831, 


7833, 


7835, 


7837, 


7839, 


7841, 


7843, 


7845, 


7847, 


7849, 


7851, 


7853, 


7855, 


7857, 


7859, 


7861, 


7863, 


7865, 




7867, 


7869, 


7871, 


7873, 


7875, 


7877, 


7879, 


7881, 


7883, 


7885, 


7887, 


7889, 


7891, 


7893, 


7895, 


7897, 


7899, 


7901, 


7903, 


10 


7905, 


7907, 


7909, 


7911, 


7913, 


7915, 


7917, 


7919, 


7921, 


7923, 


7925, 


7927, 


7929, 


7931, 


7933, 


7935, 


7937, 


7939, 


7941, 




7943, 


7945, 


7947, 


7949, 


7951, 


7953, 


7955, 


7957, 


7959, 


7961, 


7963, 


7965, 


7967, 


7969, 


7971, 


7973, 


7975, 


7977, 


7979, 




7981, 


7983, 


7985, 


7987, 


7989, 


7991, 


7993, 


7995, 


7997, 


7999, 


8001, 


8003, 


8005, 


8007, 


8009, 


8011, 


8013, 


8015, 


8017, 




8019, 


8021, 


8023, 


8025, 


8027, 


8029, 


8031, 


8033, 


8035, 


8037, 


8039, 


8041, 


8043, 


8045, 


8047, 


8049, 


8051, 


8053, 


8055, 




8057, 


8059, 


8061, 


8063, 


8065, 


8067, 


8069, 


8071, 


8073, 


8075, 


8077, 


8079, 


8081, 


8083, 


8085, 


8087, 


8089, 


8091, 


8093, 


15 


8095, 


8097, 


8099, 


8101, 


8103, 


8105, 


8107, 


8109, 


8111, 


8113, 


8115, 


8117, 


8119, 


8121, 


8123, 


8125, 


8127, 


8129, 


8131, 




8133, 


8135, 


8137, 


8139, 


8141, 


8143, 


8145, 


8147, 


8149, 


8151, 


8153, 


8155, 


8157, 


8159, 


8161, 


8163, 


8165, 


8167, 


8169, 




8171, 


8173, 


8175, 


8177, 


8179, 


8181, 


8183, 


8185, 


8187, 


8189, 


8191, 


8193, 


8195, 


8197, 


8199, 


8201, 


8203, 


8205, 


8207, 




8209, 


8211, 


8213, 


8215, 


8217, 


8219, 


8221, 


8223, 


8225, 


8227, 


8229, 


8231, 


8233, 


8235, 


8237, 


8239, 


8241, 


8243, 


8245, 




8247, 


8249, 


8251, 


8253, 


8255, 


8257, 


8259, 


8261, 


8263, 


8265, 


8267, 


8269, 


8271, 


8273, 


8275, 


8277, 


8279, 


8281, 


8283, 


20 


8285, 


8287, 


8289, 


8291, 


8293, 


8295, 


8297, 


8299, 


8301, 


8303, 


8305, 


8307, 


8309, 


8311, 


8313, 


8315, 


8317, 


8319, 


8321, 




8323, 


8325, 


8327, 


8329, 


8331, 


8333, 


8335, 


8337, 


8339, 


8341, 


8343, 


8345, 


8347, 


8349, 


8351, 


8353, 


8355, 


8357, 


8359, 




8361, 


8363, 


8365, 


8367, 


8369, 


8371, 


8373, 


8375, 


8377, 


8379, 


8381, 


8383, 


8385, 


8387, 


8389, 


8391, 


8393, 


8395, 


8397, 




8399, 


8401, 


8403, 


8405, 


8407, 


8409, 


8411, 


8413, 


8415, 


8417, 


8419, 


8421, 


8423, 


8425, 


8427, 


8429, 


8431, 


8433, 


8435, 




8437, 


8439, 


8441, 


8443, 


8445, 


8447, 


8449, 


8451, 


8453, 


8455, 


8457, 


8459, 


8461, 


8463, 


8465, 


8467, 


8469, 


8471, 


8473, 


25 


8475, 


8477, 


8479, 


8481, 


8483, 


8485, 


8487, 


8489, 


8491, 


8493, 


8495, 


8497, 


8499, 


8501, 


8503, 


8505, 


8507, 


8509, 


8511, 




8513, 


8515, 


8517, 


8519, 


8521, 


8523, 


8525, 


8527, 


8529, 


8531, 


8533, 


8535, 


8537, 


8539, 


8541, 


8543, 


8545, 


8547, 


8549, 




8551, 


8553, 


8555, 


8557, 


8559, 


8561, 


8563, 


8565, 


8567, 


8569, 


8571, 


8573, 


8575, 


8577, 


8579, 


8581, 


8583, 


8585, 


8587, 




8589, 


8591, 


8593, 


8595, 


8597, 


8599, 


8601, 


8603, 


8605, 


8607, 


8609, 


8611, 


8613, 


8615, 


8617, 


8619, 


8621, 


8623, 


8625, 




8627, 


8629, 


8631, 


8633, 


8635, 


8637, 


8639, 


8641, 


8643, 


8645, 


8647, 


8649, 


8651, 


8653, 


8655, 


8657, 


8659, 


8661, 


8663, 


30 


8665, 


8667, 


8669, 


8671, 


8673, 


8675, 


8677, 


8679, 


8681, 


8683, 


8685, 


8687, 


8689, 


8691, 


8693, 


8695, 


8697, 


8699, 


8701, 




8703, 


8705, 


8707, 


8709, 


8711, 


8713, 


8715, 


8717, 


8719, 


8721, 


8723, 


8725, 


8727, 


8729, 


8731, 


8733, 


8735, 


8737, 


8739, 




8741, 


8743, 


8745, 


8747, 


8749, 


8751, 


8753, 


8755, 


8757, 


8759, 


8761, 


8763, 


8765, 


8767, 


8769, 


8771, 


8773, 


8775, 


8777, 




8779, 


8781, 


8783, 


8785, 


8787, 


8789, 


8791, 


8793, 


8795, 


8797, 


8799, 


8801, 


8803, 


8805, 


8807, 


8809, 


8811, 


8813, 


8815, 




8817, 


8819, 


8821, 


8823, 


8825, 


8827, 


8829, 


8831, 


8833, 


8835, 


8837, 


8839, 


8841, 


8843, 


8845, 


8847, 


8849, 


8851, 


8853, 


35 


8855, 


8857, 


8859, 


8861, 


8863, 


8865, 


8867, 


8869, 


8871, 


8873, 


8875, 


8877, 


8879, 


8881, 


8883, 


8885, 


8887, 


8889, 


8891, 




8893, 


8895, 


8897, 


8899, 


8901, 


8903, 


8905, 


8907, 


8909, 


8911, 


8913, 


8915, 


8917, 


8919, 


8921, 


8923, 


8925, 


8927, 


8929, 




8931, 


8933, 


8935, 


8937, 


8939, 


8941, 


8943, 


8945, 


8947, 


8949, 


8951, 


8953, 


8955, 


8957, 


8959, 


8961, 


8963, 


8965, 


8967, 




8969, 


8971, 


8973, 


8975, 


8977, 


8979, 


8981, 


8983, 


8985, 


8987, 


8989, 


8991, 


8993, 


8995, 


8997, 


8999, 


9001, 


9003, 


9005, 




9007, 


9009, 


9011, 


9013, 


9015, 


9017, 


9019, 


9021, 


9023, 


9025, 


9027, 


9029, 


9031, 


9033, 


9035, 


9037, 


9039, 


9041, 


9043, 


40 


9045, 


9047, 


9049, 


9051, 


9053, 


9055, 


9057, 


9059, 


9061, 


9063, 


9065, 


9067, 


9069, 


9071, 


9073, 


9075, 


9077, 


9079, 


9081, 




9083, 


9085, 


9087, 


9089, 


9091, 


9093, 


9095, 


9097, 


9099, 


9101, 


9103, 


9105, 


9107, 9109, 


9111, 


9113, 


9115, 


9117, 


9119, 
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9121, 9123, 9125, 9127, 9129, 9131, 9133, 9135, 9137, 9139, 9141, 9143, 9145, 9147, 9149, 9151, 9153, 9155, 9157, 
9159, 9161, 9163, 9165, 9167, 9169, 9171, 9173, 9175, 9177, 9179, 9181, 9183, 9185, 9187, 9189, 9191, 9193, 9195, 
9197, 9199, 9201, 9203, 9205, 9207, 9209, 9211, 9213, 9215, 9217, 9219, 9221, 9223, 9225, 9227, 9229, 9231, 9233, 
9235, 9237, 9239, 9241, 9243, 9245, 9247, 9249, 9251, 9253, 9255, 9257, 9259, 9261, 9263, 9265, 9267, 9269, 9271, 
5 9273, 9275, 9277, 9279, 9281, 9283, 9285, 9287, 9289, 9291, 9293, 9295, 9297, 9299, 9301, 9303, 9305, 9307, 9309, 
9311, 9313, 9315, 9317, 9319, 9321, 9323, 9325, 9327, 9329, 9331, 9333, 9335, 9337, 9339, 9341, 9343, 9345, 9347, 
9349, 9351, 9353, 9355, 9357, 9359, 9361, 9363, 9365, 9367, 9369, 9371, 9373, 9375, 9377, 9379, 9381, 9383, 9385, 
9387, 9389, 9391, 9393, 9395, 9397, 9399, 9401, 9403, 9405, 9407, 9409, 9411, 9413, 9415, 9417, 9419, 9421, 9423, 
9425, 9427, 9429, 9431, 9433, 9435, 9437, 9439, 9441, 9443, 9445, 9447, 9449, 9451, 9453, 9455, 9457, 9459, 9461, 

10 9463, 9465, 9467, 9469, 9471, 9473, 9475, 9477, 9479, 9481, 9483, 9485, 9487, 9489, 9491, 9493, 9495, 9497, 9499, 
9501, 9503, 9505, 9507, 9509, 9511, 9513, 9515, 9517, 9519, 9521, 9523, 9525, 9527, 9529, 9531, 9533, 9535, 9537, 
9539, 9541, 9543, 9545, 9547, 9549, 9551, 9553, 9555, 9557, 9559, 9561, 9563, 9565, 9567, 9569, 9571, 9573, 9575, 
9577, 9579, 9581, 9583, 9585, 9587, 9589, 9591, 9593, 9595, 9597, 9599, 9601, 9603, 9605, 9607, 9609, 9611, 9613, 
9615, 9617, 9619, 9621, 9623, 9625, 9627, 9629, 9631, 9633, 9635, 9637, 9639, 9641, 9643, 9645, 9647, 9649, 9651, 

15 9653, 9655, 9657, 9659, 9661, 9663, 9665, 9667, 9669, 9671, 9673, 9675, 9677, 9679, 9681, 9683, 9685, 9687, 9689, 
9691, 9693, 9695, 9697, 9699, 9701, 9703, 9705, 9707, 9709, 9711, 9713, 9715, 9717, 9719, 9721, 9723, 9725, 9727, 
9729, 9731, 9733, 9735, 9737, 9739, 9741, 9743, 9745, 9747, 9749, 9751, 9753, 9755, 9757, 9759, 9761, 9763, 9765, 
9767, 9769, 9771, 9773, 9775, 9777, 9779, 9781, 9783, 9785, 9787, 9789, 9791, 9793, 9795, 9797, 9799, 9801, 9803, 
9805, 9807, 9809, 9811, 9813, 9815, 9817, 9819, 9821, 9823, 9825, 9827, 9829, 9831, 9833, 9835, 9837, 9839, 9841, 

20 9843, 9845, 9847, 9849, 9851, 9853, 9855, 9857, 9859, 9861, 9863, 9865, 9867, 9869, 9871, 9873, 9875, 9877, 9879, 
9881, 9883, 9885, 9887, 9889, 9891, 9893, 9895, 9897, 9899, 9901, 9903, 9905, 9907, 9909, 9911, 9913, 9915, 9917, 
9919, 9921, 9923, 9925, 9927, 9929, 9931, 9933, 9935, 9937, 9939, 9941, 9943, 9945, 9947, 9949, 9951, 9953, 9955, 
9957, 9959, 9961, 9963, 9965, 9967, 9969, 9971, 9973, 9975, 9977, 9979, 9981, 9983, 9985, 9987, 9989, 9991, 9993, 
9995, 9997, 9999, 10001, 10003, 10005, 10007, 10009, 10011, 10013, 10015, 10017, 10019, 10021, 10023, 10025, 



10027, 


10029, 


10031, 


10033, 


10035, 10037, 


10039, 


10041, 


10043, 


10045, 


10047, 10049, 


10051, 10053, 10055, 10057, 


10059, 


10061, 


10063, 


10065, 


10067, 10069, 


10071, 


10073, 


10075, 


10077, 


10079, 10081, 


10083, 10085, 10087, 10089, 


10091, 


10093, 


10095, 


10097, 


10099, 10101, 


10103, 


10105, 


10107, 


10109, 


10111, 10113, 


10115, 10117, 10119, 10121, 


10123, 


10125, 


10127, 


10129, 


10131, 10133, 


10135, 


10137, 


10139, 


10141, 


10143, 10145, 


10147, 10149, 10151, 10153, 


10155, 


10157, 


10159, 


10161, 


10163, 10165, 


10167, 


10169, 


10171, 


10173, 


10175, 10177, 


10179, 10181, 10183, 10185, 


10187, 


10189, 


10191, 


10193, 


10195, 10197, 


10199, 


10201, 


10203, 


10205, 


10207, 10209, 


10211, 10213, 10215, 10217, 


10219, 


10221, 


10223, 


10225, 


10227, 10229, 


10231, 


10233, 


10235, 


10237, 


10239, 10241, 


10243, 10245, 10247, 10249, 


10251, 


10253, 


10255, 


10257, 


10259, 10261, 


10263, 


10265, 


10267, 


10269, 


10271, 10273, 


10275, 10277, 10279, 10281, 


10283, 


10285, 


10287, 


10289, 


10291, 10293, 


10295, 


10297, 


10299, 


10301, 


10303, 10305, 


10307, 10309, 10311, 10313, 


10315, 


10317, 


10319, 


10321, 


10323, 10325, 


10327, 


10329, 


10331, 


10333, 


10335, 10337, 


10339, 10341, 10343, 10345, 


10347, 


10349, 


10351, 


10353, 


10355, 10357, 


10359, 


10361, 


10363, 


10365, 


10367, 10369, 


10371, 10373, 10375, 10377, 


10379, 


10381, 


10383, 


10385, 


10387, 10389, 


10391, 


10393, 


10395, 


10397, 


10399, 10401, 


10403, 10405, 10407, 10409, 


10411, 


10413, 


10415, 


10417, 


10419, 10421, 


10423, 


10425, 


10427, 


10429, 


10431, 10433, 


10435, 10437, 10439, 10441, 


10443, 


10445, 


10447, 


10449, 


10451, 10453, 


10455, 


10457, 


10459, 


10461, 


10463, 10465, 


10467, 10469, 10471, 10473, 


10475, 


10477, 


10479, 


10481, 


10483, 10485, 


10487, 


10489, 


10491, 


10493, 


10495, 10497, 


10499, 10501, 10503, 10505, 


10507, 


10509, 


10511, 


10513, 


10515, 10517, 


10519, 


10521, 


10523, 


10525, 


10527, 10529, 


10531, 10533, 10535, 10537, 


10539, 


10541, 


10543, 


10545, 


10547, 10549, 


10551, 


10553, 


10555, 


10557, 


10559, 10561, 


10563, 10565, 10567, 10569, 
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10571 
10603 
10635 
10667 ; 
5 10699. 
10731 
10763 
10795 : 
10827 : 
10 10859 
10891 
10923 
10955 

8. A 

15 10969 
10985 
11001 
11017 
11033 

20 11049 
11065 
11081 
11097 
11113 

25 11129 
11145 
11161 
11177 
11193 

30 11209, 
11225 
11241 
11257 
11273 

35 11289, 
11305 
11321 
11337 
11353 

40 11369. 



10573, 10575, 10577, 10579, 10581, 10583, 
10605, 10607, 10609, 10611, 10613, 10615, 
10637, 10639, 10641, 10643, 10645, 10647, 
10669, 10671, 10673, 10675, 10677, 10679, 
10701, 10703, 10705, 10707, 10709, 10711, 
10733, 10735, 10737, 10739, 10741, 10743, 
10765, 10767, 10769, 10771, 10773, 10775, 
10797, 10799, 10801, 10803, 10805, 10807, 
10829, 10831, 10833, 10835, 10837, 10839, 
10861, 10863, 10865, 10867, 10869, 10871, 
10893, 10895, 10897, 10899, 10901, 10903, 
10925, 10927, 10929, 10931, 10933, 10935, 
10957, 10959, 10961, 10963 and 10965. 

nucleic acid molecule comprising a nucleotide 
10970, 10971, 10972, 10973, 10974, 10975 
10986, 10987, 10988, 10989, 10990, 10991 
11002, 11003, 11004, 11005, 11006, 11007. 
11018, 11019, 11020, 11021, 11022, 11023 
11034, 11035, 11036, 11037, 11038, 11039 
11050, 11051, 11052, 11053, 11054, 11055 
11066, 11067, 11068, 11069, 11070, 11071 
11082, 11083, 11084, 11085, 11086, 11087. 
11098, 11099, 11100, 11101, 11102, 11103 
11114, 11115, 11116, 11117, 11118, 11119 
11130, 11131, 11132, 11133, 11134, 11135 
11146, 11147, 11148, 11149, 11150, 11151 
11162, 11163, 11164, 11165, 11166, 11167 
11178, 11179, 11180, 11181, 11182, 11183 
11194, 11195, 11196, 11197, 11198, 11199 
11210, 11211, 11212, 11213, 11214, 11215 
11226, 11227, 11228, 11229, 11230, 11231 
11242, 11243, 11244, 11245, 11246, 11247 
11258, 11259, 11260, 11261, 11262, 11263 
11274, 11275, 11276, 11277, 11278, 11279, 
11290, 11291, 11292, 11293, 11294, 11295 
11306, 11307, 11308, 11309, 11310, 11311 
11322, 11323, 11324, 11325, 11326, 11327, 
11338, 11339, 11340, 11341, 11342, 11343, 
11354, 11355, 11356, 11357, 11358, 11359, 
11370, 11371, 11372, 11373, 11374, 11375 



10585, 10587, 
10617, 10619, 
10649, 10651, 
10681, 10683, 
10713, 10715, 
10745, 10747, 
10777, 10779, 
10809, 10811, 
10841, 10843, 
10873, 10875, 
10905, 10907, 
10937, 10939, 



10589, 10591, 10593, 
10621, 10623, 10625, 
10653, 10655, 10657, 
10685, 10687, 10689, 
10717, 10719, 10721, 
10749, 10751, 10753, 
10781, 10783, 10785, 
10813, 10815, 10817, 
10845, 10847, 10849, 
10877, 10879, 10881, 
10909, 10911, 10913, 
10941, 10943, 10945, 



10595, 10597, 
10627, 10629, 
10659, 10661, 
10691, 10693, 
10723, 10725, 
10755, 10757, 
10787, 10789, 
10819, 10821, 
10851, 10853, 
10883, 10885, 
10915, 10917, 
10947, 10949, 



10599, 10601, 
10631, 10633, 
10663, 10665, 
10695, 10697, 
10727, 10729, 
10759, 10761, 
10791, 10793, 
10823, 10825, 
10855, 10857, 
10887, 10889, 
10919, 10921, 
10951, 10953, 



sequence selected from the group consisting of SEQ IDs 10967, 10968, 
10976, 10977, 10978, 10979, 10980, 10981, 10982, 10983, 10984, 



10992, 10993 
11008, 11009, 
11024, 11025 
11040, 11041 
11056, 11057 
11072, 11073 
11088, 11089, 
11104, 11105 
11120, 11121 
11136, 11137, 
11152, 11153 
11168, 11169 
11184,11185 
11200, 11201 
11216, 11217, 
11232, 11233, 
11248, 11249, 
11264, 11265 
11280, 11281 
11296, 11297, 
11312, 11313 
11328, 11329, 
11344, 11345 
11360, 11361 
11376, 11377, 



10994, 10995 
11010, 11011 
11026, 11027, 
11042, 11043 
11058, 11059, 
11074, 11075 
11090, 11091 
11106, 11107, 
11122, 11123 
11138, 11139 
11154, 11155 
11170, 11171 
11186, 11187 
11202, 11203 
11218, 11219, 
11234, 11235 
11250, 11251 
11266, 11267, 
11282, 11283 
11298, 11299, 
11314, 11315 
11330, 11331 
11346, 11347 
11362, 11363 
11378, 11379, 



10996, 10997 
11012, 11013, 
11028, 11029 
11044, 11045 
11060, 11061 
11076, 11077 
11092, 11093 
11108, 11109 
11124, 11125 
11140, 11141 
11156, 11157, 
11172, 11173 
11188, 11189, 
11204, 11205 
11220, 11221 
11236, 11237, 
11252, 11253 
11268, 11269, 
11284, 11285 
11300, 11301 
11316, 11317 
11332, 11333 
11348, 11349 
11364, 11365 
11380, 11381 



10998, 
11014, 
11030 
11046 
11062 
11078 
11094, 
11110, 
11126, 
11142 
11158 
11174, 
11190, 
11206 
11222 
11238 
11254 
11270 
11286 
11302 
11318 
11334, 
11350, 
11366, 
11382 



10999, 11000, 
11015, 11016, 
11031, 11032, 
11047, 11048, 
11063, 11064, 
11079, 11080, 
11095, 11096, 
11111, 11112, 
11127, 11128, 
11143, 11144, 
11159, 11160, 
11175, 11176, 
11191, 11192, 
11207, 11208, 
11223, 11224, 
11239, 11240, 
11255, 11256, 
11271, 11272, 
11287, 11288, 
11303, 11304, 
11319, 11320, 
11335, 11336, 
11351, 11352, 
11367, 11368, 
11383, 11384, 
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11385, 11386, 11387, 11388, 11389, 11390, 11391, 11392, 11393, 11394, 11395, 11396, 11397, 11398, 11399, 11400, 
11401, 11402, 11403, 11404, 11405, 11406, 11407, 11408, 11409, 11410, 11411, 11412, 11413, 11414, 11415, 11416, 
11417, 11418, 11419, 11420, 11421, 11422, 11423, 11424, 11425, 11426, 11427, 11428, 11429, 11430, 11431, 11432, 
11433, 11434, 11435, 11436, 11437, 11438, 11439, 11440, 11441, 11442, 11443, 11444, 11445, 11446, 11447, 11448, 
5 11449, 11450, 11451, 11452, 11453, 11454, 11455, 11456, 11457, 11458, 11459, 11460, 11461, 11462, 11463, 11464, 
11465, 11466, 11467, 11468, 11469, 11470, 11471, 11472, 11473, 11474, 11475, 11476, 11477, 11478, 11479, 11480, 
11481, 11482, 11483, 11484, 11485, 11486, 11487, 11488, 11489, 11490, 11491, 11492, 11493, 11494, 11495, 11496, 
11497, 11498, 11499, 11500, 11501, 11502, 11503, 11504, 11505, 11506, 11507, 11508, 11509, 11510, 11511, 11512, 
11513, 11514, 11515, 11516, 11517, 11518, 11519, 11520, 11521, 11522, 11523, 11524, 11525, 11526, 11527, 11528, 

10 11529, 11530, 11531, 11532, 11533, 11534, 11535, 11536, 11537, 11538, 11539, 11540, 11541, 11542, 11543, 11544, 
11545, 11546, 11547, 11548, 11549, 11550, 11551, 11552, 11553, 11554, 11555, 11556, 11557, 11558, 11559, 11560, 
11561, 11562, 11563, 11564, 11565, 11566, 11567, 11568, 11569, 11570, 11571, 11572, 11573, 11574, 11575, 11576, 
11577, 11578, 11579, 11580, 11581, 11582, 11583, 11584, 11585, 11586, 11587, 11588, 11589, 11590, 11591, 11592, 
11593, 11594, 11595, 11596, 11597, 11598, 11599, 11600, 11601, 11602, 11603, 11604, 11605, 11606, 11607, 11608, 

15 11609, 11610, 11611, 11612, 11613, 11614, 11615, 11616, 11617, 11618, 11619, 11620, 11621, 11622, 11623, 11624, 
11625, 11626, 11627, 11628, 11629, 11630, 11631, 11632, 11633, 11634, 11635, 11636, 11637, 11638, 11639, 11640, 
11641, 11642, 11643, 11644, 11645, 11646, 11647, 11648, 11649, 11650, 11651, 11652, 11653, 11654, 11655, 11656, 
11657, 11658, 11659, 11660, 11661, 11662, 11663, 11664, 11665, 11666, 11667, 11668, 11669, 11670, 11671, 11672, 
11673, 11674, 11675, 11676, 11677, 11678, 11679, 11680, 11681, 11682, 11683, 11684, 11685, 11686, 11687, 11688, 

20 11689, 11690, 11691, 11692, 11693, 11694, 11695, 11696, 11697, 11698, 11699, 11700, 11701, 11702, 11703, 11704, 
11705, 11706, 11707, 11708, 11709, 11710, 11711, 11712, 11713, 11714, 11715, 11716, 11717, 11718, 11719, 11720, 
11721, 11722, 11723, 11724, 11725, 11726, 11727, 11728, 11729, 11730, 11731, 11732, 11733, 11734, 11735, 11736, 
11737, 11738, 11739, 11740, 11741, 11742, 11743, 11744, 11745, 11746, 11747, 11748, 11749, 11750, 11751, 11752, 
11753, 11754, 11755, 11756, 11757, 11758, 11759, 11760, 11761, 11762, 11763, 11764, 11765, 11766, 11767, 11768, 

25 11769, 11770, 11771, 11772, 11773, 11774, 11775, 11776, 11777, 11778, 11779, 11780, 11781, 11782, 11783, 11784, 
11785, 11786, 11787, 11788, 11789, 11790, 11791, 11792, 11793, 11794, 11795, 11796, 11797, 11798, 11799, 11800, 
11801, 11802, 11803, 11804, 11805, 11806, 11807, 11808, 11809, 11810, 11811, 11812, 11813, 11814, 11815, 11816, 
11817, 11818, 11819, 11820, 11821, 11822, 11823, 11824, 11825, 11826, 11827, 11828, 11829, 11830, 11831, 11832, 
11833, 11834, 11835, 11836, 11837, 11838, 11839, 11840, 11841, 11842, 11843, 11844, 11845, 11846, 11847, 11848, 

30 11849, 11850, 11851, 11852, 11853, 11854, 11855, 11856, 11857, 11858, 11859, 11860, 11861, 11862, 11863, 11864, 
11865, 11866, 11867, 11868, 11869, 11870, 11871, 11872, 11873, 11874, 11875, 11876, 11877, 11878, 11879, 11880, 
11881, 11882, 11883, 11884, 11885, 11886, 11887, 11888, 11889, 11890, 11891, 11892, 11893, 11894, 11895, 11896, 
11897, 11898, 11899, 11900, 11901, 11902, 11903, 11904, 11905, 11906, 11907, 11908, 11909, 11910, 11911, 11912, 
11913, 11914, 11915, 11916, 11917, 11918, 11919, 11920, 11921, 11922, 11923, 11924, 11925, 11926, 11927, 11928, 

35 11929, 11930, 11931, 11932, 11933, 11934, 11935, 11936, 11937, 11938, 11939, 11940, 11941, 11942, 11943, 11944, 
11945, 11946, 11947, 11948, 11949, 11950, 11951, 11952, 11953, 11954, 11955, 11956, 11957, 11958, 11959, 11960, 
11961, 11962, 11963, 11964, 11965, 11966, 11967, 11968, 11969, 11970, 11971, 11972, 11973, 11974, 11975, 11976, 
11977, 11978, 11979, 11980, 11981, 11982, 11983, 11984, 11985, 11986, 11987, 11988, 11989, 11990, 11991, 11992, 
11993, 11994, 11995, 11996, 11997, 11998, 11999, 12000, 12001, 12002, 12003, 12004, 12005, 12006, 12007, 12008, 
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12009, 12010, 12011, 12012, 12013, 12014, 12015, 12016, 12017, 12018, 12019, 12020, 12021, 12022, 12023 and 
12024. 

9. A nucleic acid molecule comprising a fragment of 10 or more consecutive nucleotides from a nucleotide sequence selected 
from the group consisting of SEQ IDs 1, 3, 5, 7, 9, 11, 13, 15, 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37, 39, 41, 43, 45, 47, 
49, 51, 53, 55, 57, 59, 61, 63, 65, 67, 69, 71, 73, 75, 77, 79, 81, 83, 85, 87, 89, 91, 93, 95, 97, 99, 101, 103, 105, 107, 
109, 111, 113, 115, 117, 119, 121, 123, 125, 127, 129, 131, 133, 135, 137, 139, 141, 143, 145, 147, 149, 151, 153, 155, 



157, 159, 161, 163, 165, 167, 169, 171, 173, 175, 177, 179, 181, 183, 185, 187, 189, 191, 193 
205, 207, 209, 211, 213, 215, 217, 219, 221, 223, 225, 227, 229, 231, 233, 235, 237, 239, 241 
253, 255, 257, 259, 261, 263, 265, 267, 269, 271, 273, 275, 277, 279, 281, 283, 285, 287, 289 ; 

10 301, 303, 305, 307, 309, 311, 313, 315, 317, 319, 321, 323, 325, 327, 329, 331, 333, 335, 337 
349, 351, 353, 355, 357, 359, 361, 363, 365, 367, 369, 371, 373, 375, 377, 379, 381, 383, 385 
397, 399, 401, 403, 405, 407, 409, 411, 413, 415, 417, 419, 421, 423, 425, 427, 429, 431, 433 
445, 447, 449, 451, 453, 455, 457, 459, 461, 463, 465, 467, 469, 471, 473, 475, 477, 479, 481 
493, 495, 497, 499, 501, 503, 505, 507, 509, 511, 513, 515, 517, 519, 521, 523, 525, 527, 529 : 

15 541, 543, 545, 547, 549, 551, 553, 555, 557, 559, 561, 563, 565, 567, 569, 571, 573, 575, 511, 
589, 591, 593, 595, 597, 599, 601, 603, 605, 607, 609, 611, 613, 615, 617, 619, 621, 623, 625 : 
637, 639, 641, 643, 645, 647, 649, 651, 653, 655, 657, 659, 661, 663, 665, 667, 669, 671, 673 
685, 687, 689, 691, 693, 695, 697, 699, 701, 703, 705, 707, 709, 711, 713, 715, 717, 719, 721 
733, 735, 737, 739, 741, 743, 745, 747, 749, 751, 753, 755, 757, 759, 761, 763, 765, 767, 769 ; 

20 781, 783, 785, 787, 789, 791, 793, 795, 797, 799, 801, 803, 805, 807, 809, 811, 813, 815, 817 
829, 831, 833, 835, 837, 839, 841, 843, 845, 847, 849, 851, 853, 855, 857, 859, 861, 863, 865 
877, 879, 881, 883, 885, 887, 889, 891, 893, 895, 897, 899, 901, 903, 905, 907, 909, 911, 913 
925, 927, 929, 931, 933, 935, 937, 939, 941, 943, 945, 947, 949, 951, 953, 955, 957, 959, 961 
973, 975, 977, 979, 981, 983, 985, 987, 989, 991, 993, 995, 997, 999, 1001, 1003, 1005, 1007.. 



25 


1017, 


1019, 


1021, 


1023, 1025, 1027, 


1029, 


1031, 1033, 1035, 1037, 1039, 1041, 1043, 1045, 


1047, 


1049, 1051, 




1055, 


1057, 


1059, 


1061, 1063, 1065, 


1067, 


1069, 1071, 1073, 1075, 1077, 1079, 1081, 1083, 


1085, 


1087, 1089, 




1093, 


1095, 


1097, 


1099, 1101, 1103, 


1105, 


1107, 1109, 1111, 1113, 1115, 1117, 1119, 1121, 


1123, 


1125, 1127, 




1131, 


1133, 


1135, 


1137, 1139, 1141, 


1143, 


1145, 1147, 1149, 1151, 1153, 1155, 1157, 1159, 


1161, 


1163, 1165, 




1169, 


1171, 


1173, 


1175, 1177, 1179, 


1181, 


1183, 1185, 1187, 1189, 1191, 1193, 1195, 1197, 


1199, 


1201, 1203, 


30 


1207, 


1209, 


1211, 


1213, 1215, 1217, 


1219, 


1221, 1223, 1225, 1227, 1229, 1231, 1233, 1235, 


1237, 


1239, 1241, 




1245, 


1247, 


1249, 


1251, 1253, 1255, 


1257, 


1259, 1261, 1263, 1265, 1267, 1269, 1271, 1273, 


1275, 


1277, 1279, 




1283, 


1285, 


1287, 


1289, 1291, 1293, 


1295, 


1297, 1299, 1301, 1303, 1305, 1307, 1309, 1311, 


1313, 


1315, 1317, 




1321, 


1323, 


1325, 


1327, 1329, 1331, 


1333, 


1335, 1337, 1339, 1341, 1343, 1345, 1347, 1349, 


1351, 


1353, 1355, 




1359, 


1361, 


1363, 


1365, 1367, 1369, 


1371, 


1373, 1375, 1377, 1379, 1381, 1383, 1385, 1387, 


1389, 


1391, 1393, 


35 


1397, 


1399, 


1401, 


1403, 1405, 1407, 


1409, 


1411, 1413, 1415, 1417, 1419, 1421, 1423, 1425, 


1427, 


1429, 1431, 




1435, 


1437, 


1439, 


1441, 1443, 1445, 


1447, 


1449, 1451, 1453, 1455, 1457, 1459, 1461, 1463, 


1465, 


1467, 1469, 




1473, 


1475, 


1477, 


1479, 1481, 1483, 


1485, 


1487, 1489, 1491, 1493, 1495, 1497, 1499, 1501, 


1503, 


1505, 1507, 




1511, 


1513, 


1515, 


1517, 1519, 1521, 


1523, 


1525, 1527, 1529, 1531, 1533, 1535, 1537, 1539, 


1541, 


1543, 1545, 




1549, 


1551, 


1553, 


1555, 1557, 1559, 


1561, 


1563, 1565, 1567, 1569, 1571, 1573, 1575, 1577, 


1579, 


1581, 1583, 


40 


1587, 


1589, 


1591, 


1593, 1595, 1597, 


1599, 


1601, 1603, 1605, 1607, 1609, 1611, 1613, 1615, 


1617, 


1619, 1621, 



195, 197, 199, 201, 203, 
243, 245, 247, 249, 251, 
291, 293, 295, 297, 299, 
339, 341, 343, 345, 347, 
387, 389, 391, 393, 395, 
435, 437, 439, 441, 443, 
483, 485, 487, 489, 491, 
531, 533, 535, 537, 539, 
579, 581, 583, 585, 587, 
627, 629, 631, 633, 635, 
675, 677, 679, 681, 683, 
723, 725, 727, 729, 731, 
771, 773, 775, 777, 779, 
819, 821, 823, 825, 827, 
867, 869, 871, 873, 875, 
915, 917, 919, 921, 923, 
963, 965, 967, 969, 971, 
1009, 1011, 1013, 1015, 
1053, 
1091, 
1129, 
1167, 
1205, 
1243, 
1281, 
1319, 
1357, 
1395, 
1433, 
1471, 
1509, 
1547, 
1585, 
1623, 
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1625, 1627, 1629, 1631, 1633, 1635, 1637, 1639, 1641, 1643, 1645, 1647, 1649, 1651, 1653, 1655, 1657, 1659, 1661, 
1663, 1665, 1667, 1669, 1671, 1673, 1675, 1677, 1679, 1681, 1683, 1685, 1687, 1689, 1691, 1693, 1695, 1697, 1699, 
1701, 1703, 1705, 1707, 1709, 1711, 1713, 1715, 1717, 1719, 1721, 1723, 1725, 1727, 1729, 1731, 1733, 1735, 1737, 
1739, 1741, 1743, 1745, 1747, 1749, 1751, 1753, 1755, 1757, 1759, 1761, 1763, 1765, 1767, 1769, 1771, 1773, 1775, 
5 1777, 1779, 1781, 1783, 1785, 1787, 1789, 1791, 1793, 1795, 1797, 1799, 1801, 1803, 1805, 1807, 1809, 1811, 1813, 
1815, 1817, 1819, 1821, 1823, 1825, 1827, 1829, 1831, 1833, 1835, 1837, 1839, 1841, 1843, 1845, 1847, 1849, 1851, 
1853, 1855, 1857, 1859, 1861, 1863, 1865, 1867, 1869, 1871, 1873, 1875, 1877, 1879, 1881, 1883, 1885, 1887, 1889, 
1891, 1893, 1895, 1897, 1899, 1901, 1903, 1905, 1907, 1909, 1911, 1913, 1915, 1917, 1919, 1921, 1923, 1925, 1927, 
1929, 1931, 1933, 1935, 1937, 1939, 1941, 1943, 1945, 1947, 1949, 1951, 1953, 1955, 1957, 1959, 1961, 1963, 1965, 

10 1967, 1969, 1971, 1973, 1975, 1977, 1979, 1981, 1983, 1985, 1987, 1989, 1991, 1993, 1995, 1997, 1999, 2001, 2003, 
2005, 2007, 2009, 2011, 2013, 2015, 2017, 2019, 2021, 2023, 2025, 2027, 2029, 2031, 2033, 2035, 2037, 2039, 2041, 
2043, 2045, 2047, 2049, 2051, 2053, 2055, 2057, 2059, 2061, 2063, 2065, 2067, 2069, 2071, 2073, 2075, 2077, 2079, 
2081, 2083, 2085, 2087, 2089, 2091, 2093, 2095, 2097, 2099, 2101, 2103, 2105, 2107, 2109, 2111, 2113, 2115, 2117, 
2119, 2121, 2123, 2125, 2127, 2129, 2131, 2133, 2135, 2137, 2139, 2141, 2143, 2145, 2147, 2149, 2151, 2153, 2155, 

15 2157, 2159, 2161, 2163, 2165, 2167, 2169, 2171, 2173, 2175, 2177, 2179, 2181, 2183, 2185, 2187, 2189, 2191, 2193, 
2195, 2197, 2199, 2201, 2203, 2205, 2207, 2209, 2211, 2213, 2215, 2217, 2219, 2221, 2223, 2225, 2227, 2229, 2231, 
2233, 2235, 2237, 2239, 2241, 2243, 2245, 2247, 2249, 2251, 2253, 2255, 2257, 2259, 2261, 2263, 2265, 2267, 2269, 
2271, 2273, 2275, 2277, 2279, 2281, 2283, 2285, 2287, 2289, 2291, 2293, 2295, 2297, 2299, 2301, 2303, 2305, 2307, 
2309, 2311, 2313, 2315, 2317, 2319, 2321, 2323, 2325, 2327, 2329, 2331, 2333, 2335, 2337, 2339, 2341, 2343, 2345, 

20 2347, 2349, 2351, 2353, 2355, 2357, 2359, 2361, 2363, 2365, 2367, 2369, 2371, 2373, 2375, 2377, 2379, 2381, 2383, 
2385, 2387, 2389, 2391, 2393, 2395, 2397, 2399, 2401, 2403, 2405, 2407, 2409, 2411, 2413, 2415, 2417, 2419, 2421, 
2423, 2425, 2427, 2429, 2431, 2433, 2435, 2437, 2439, 2441, 2443, 2445, 2447, 2449, 2451, 2453, 2455, 2457, 2459, 
2461, 2463, 2465, 2467, 2469, 2471, 2473, 2475, 2477, 2479, 2481, 2483, 2485, 2487, 2489, 2491, 2493, 2495, 2497, 
2499, 2501, 2503, 2505, 2507, 2509, 2511, 2513, 2515, 2517, 2519, 2521, 2523, 2525, 2527, 2529, 2531, 2533, 2535, 

25 2537, 2539, 2541, 2543, 2545, 2547, 2549, 2551, 2553, 2555, 2557, 2559, 2561, 2563, 2565, 2567, 2569, 2571, 2573, 
2575, 2577, 2579, 2581, 2583, 2585, 2587, 2589, 2591, 2593, 2595, 2597, 2599, 2601, 2603, 2605, 2607, 2609, 2611, 
2613, 2615, 2617, 2619, 2621, 2623, 2625, 2627, 2629, 2631, 2633, 2635, 2637, 2639, 2641, 2643, 2645, 2647, 2649, 
2651, 2653, 2655, 2657, 2659, 2661, 2663, 2665, 2667, 2669, 2671, 2673, 2675, 2677, 2679, 2681, 2683, 2685, 2687, 
2689, 2691, 2693, 2695, 2697, 2699, 2701, 2703, 2705, 2707, 2709, 2711, 2713, 2715, 2717, 2719, 2721, 2723, 2725, 

30 2727, 2729, 2731, 2733, 2735, 2737, 2739, 2741, 2743, 2745, 2747, 2749, 2751, 2753, 2755, 2757, 2759, 2761, 2763, 
2765, 2767, 2769, 2771, 2773, 2775, 2777, 2779, 2781, 2783, 2785, 2787, 2789, 2791, 2793, 2795, 2797, 2799, 2801, 
2803, 2805, 2807, 2809, 2811, 2813, 2815, 2817, 2819, 2821, 2823, 2825, 2827, 2829, 2831, 2833, 2835, 2837, 2839, 
2841, 2843, 2845, 2847, 2849, 2851, 2853, 2855, 2857, 2859, 2861, 2863, 2865, 2867, 2869, 2871, 2873, 2875, 2877, 
2879, 2881, 2883, 2885, 2887, 2889, 2891, 2893, 2895, 2897, 2899, 2901, 2903, 2905, 2907, 2909, 2911, 2913, 2915, 

35 2917, 2919, 2921, 2923, 2925, 2927, 2929, 2931, 2933, 2935, 2937, 2939, 2941, 2943, 2945, 2947, 2949, 2951, 2953, 
2955, 2957, 2959, 2961, 2963, 2965, 2967, 2969, 2971, 2973, 2975, 2977, 2979, 2981, 2983, 2985, 2987, 2989, 2991, 
2993, 2995, 2997, 2999, 3001, 3003, 3005, 3007, 3009, 3011, 3013, 3015, 3017, 3019, 3021, 3023, 3025, 3027, 3029, 
3031, 3033, 3035, 3037, 3039, 3041, 3043, 3045, 3047, 3049, 3051, 3053, 3055, 3057, 3059, 3061, 3063, 3065, 3067, 
3069, 3071, 3073, 3075, 3077, 3079, 3081, 3083, 3085, 3087, 3089, 3091, 3093, 3095, 3097, 3099, 3101, 3103, 3105, 

40 3107, 3109, 3111, 3113, 3115, 3117, 3119, 3121, 3123, 3125, 3127, 3129, 3131, 3133, 3135, 3137, 3139, 3141, 3143, 
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3145, 


3147, 


3149, 




3183, 


3185, 


3187, 




3221, 


3223, 


3225, 




3259, 


3261, 


3263, 


5 


3297, 


3299, 


3301, 




3335, 


3337, 


3339, 




3373, 


3375, 


3377, 




3411, 


3413, 


3415, 




3449, 
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10 


3487, 


3489, 
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3525, 


3527, 


3529, 
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3567, 




3601, 


3603, 
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3643, 


15 


3677, 


3679, 


3681, 




3715, 


3717, 


3719, 




3753, 


3755, 


3757, 




3791, 


3793, 


3795, 




3829, 
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20 


3867, 


3869, 


3871, 




3905, 
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3909, 




3943, 


3945, 


3947, 




3981, 


3983, 


3985, 




4019, 


4021, 


4023, 


25 


4057, 


4059, 


4061, 




4095, 


4097, 


4099, 




4133, 


4135, 


4137, 




4171, 


4173, 


4175, 




4209, 


4211, 


4213, 


30 


4247, 


4249, 


4251, 




4285, 


4287, 


4289, 




4323, 


4325, 


4327, 




4361, 


4363, 


4365, 




4399, 


4401, 


4403, 


35 


4437, 


4439, 


4441, 




4475, 


4477, 


4479, 




4513, 


4515, 


4517, 




4551, 


4553, 


4555, 




4589, 


4591, 


4593, 


40 


4627, 


4629, 


4631, 



3151, 


3153, 


3155, 


3157, 


3189, 


3191, 


3193, 


3195, 


3227, 


3229, 
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3233, 


3265, 


3267, 


3269, 


3271, 


3303, 


3305, 


3307, 


3309, 
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3347, 
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3385, 


3417, 
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3651, 
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3685, 


3687, 


3689, 
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3765, 
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3801, 


3803, 


3835, 


3837, 
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3841, 


3873, 


3875, 


3877, 


3879, 


3911, 


3913, 


3915, 


3917, 


3949, 


3951, 


3953, 


3955, 


3987, 


3989, 


3991, 


3993, 


4025, 


4027, 


4029, 


4031, 


4063, 


4065, 


4067, 


4069, 


4101, 


4103, 


4105, 


4107, 


4139, 


4141, 


4143, 


4145, 


4177, 


4179, 


4181, 


4183, 


4215, 


4217, 


4219, 


4221, 


4253, 


4255, 


4257, 


4259, 


4291, 


4293, 


4295, 


4297, 


4329, 


4331, 


4333, 


4335, 


4367, 


4369, 


4371, 


4373, 


4405, 


4407, 


4409, 


4411. 


4443, 


4445, 


4447, 


4449, 


4481, 


4483, 


4485, 


4487, 


4519, 


4521, 


4523, 


4525, 


4557, 


4559, 


4561, 


4563, 


4595, 


4597, 


4599, 


4601, 


4633, 


4635, 


4637, 


4639 
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3159, 


3161, 


3163, 


3165, 


3197, 


3199, 


3201, 


3203, 


3235, 


3237, 


3239, 


3241, 


3273, 
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3277, 


3279, 


3311, 


3313, 


3315, 
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3355, 
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4033, 
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4039, 


4071, 
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4077, 


4109, 
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4261, 
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4301, 
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4341, 


4343, 


4375, 
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4455, 


4457, 


4489, 


4491, 


4493, 


4495, 
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4533, 
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4571, 
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4609, 


4641, 
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4617, 
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3865, 
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3899, 


3901, 
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3935, 
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3941, 


3973, 


3975, 
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3979, 


4011, 


4013, 


4015, 


4017, 


4049, 
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4055, 


4087, 


4089, 
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4093, 


4125, 


4127, 


4129, 


4131, 


4163, 


4165, 


4167, 


4169, 


4201, 


4203, 


4205, 


4207, 


4239, 


4241, 
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4245, 


4277, 


4279, 


4281, 


4283, 


4315, 


4317, 


4319, 


4321, 


4353, 


4355, 


4357, 


4359, 


4391, 
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4395, 


4397, 


4429, 
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4433, 
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4625, 
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4665, 4667, 4669, 4671, 4673, 4675, 4677, 4679, 4681, 4683, 4685, 4687, 4689, 4691, 4693, 4695 
4703, 4705, 4707, 4709, 4711, 4713, 4715, 4717, 4719, 4721, 4723, 4725, 4727, 4729, 4731, 4733 
4741, 4743, 4745, 4747, 4749, 4751, 4753, 4755, 4757, 4759, 4761, 4763, 4765, 4767, 4769, 4771 
4779, 4781, 4783, 4785, 4787, 4789, 4791, 4793, 4795, 4797, 4799, 4801, 4803, 4805, 4807, 4809 : 
5 4817, 4819, 4821, 4823, 4825, 4827, 4829, 4831, 4833, 4835, 4837, 4839, 4841, 4843, 4845, 4847 
4855, 4857, 4859, 4861, 4863, 4865, 4867, 4869, 4871, 4873, 4875, 4877, 4879, 4881, 4883, 4885 
4893, 4895, 4897, 4899, 4901, 4903, 4905, 4907, 4909, 4911, 4913, 4915, 4917, 4919, 4921, 4923 
4931, 4933, 4935, 4937, 4939, 4941, 4943, 4945, 4947, 4949, 4951, 4953, 4955, 4957, 4959, 4961 
4969, 4971, 4973, 4975, 4977, 4979, 4981, 4983, 4985, 4987, 4989, 4991, 4993, 4995, 4997, 4999 ; 

10 5007, 5009, 5011, 5013, 5015, 5017, 5019, 5021, 5023, 5025, 5027, 5029, 5031, 5033, 5035, 5037 
5045, 5047, 5049, 5051, 5053, 5055, 5057, 5059, 5061, 5063, 5065, 5067, 5069, 5071, 5073, 5075 
5083, 5085, 5087, 5089, 5091, 5093, 5095, 5097, 5099, 5101, 5103, 5105, 5107, 5109, 5111, 5113 
5121, 5123, 5125, 5127, 5129, 5131, 5133, 5135, 5137, 5139, 5141, 5143, 5145, 5147, 5149, 5151 
5159, 5161, 5163, 5165, 5167, 5169, 5171, 5173, 5175, 5177, 5179, 5181, 5183, 5185, 5187, 5189 ; 

15 5197, 5199, 5201, 5203, 5205, 5207, 5209, 5211, 5213, 5215, 5217, 5219, 5221, 5223, 5225, 5227 : 
5235, 5237, 5239, 5241, 5243, 5245, 5247, 5249, 5251, 5253, 5255, 5257, 5259, 5261, 5263, 5265 
5273, 5275, 5277, 5279, 5281, 5283, 5285, 5287, 5289, 5291, 5293, 5295, 5297, 5299, 5301, 5303 
5311, 5313, 5315, 5317, 5319, 5321, 5323, 5325, 5327, 5329, 5331, 5333, 5335, 5337, 5339, 5341 
5349, 5351, 5353, 5355, 5357, 5359, 5361, 5363, 5365, 5367, 5369, 5371, 5373, 5375, 5377, 5379 

20 5387, 5389, 5391, 5393, 5395, 5397, 5399, 5401, 5403, 5405, 5407, 5409, 541 1, 5413, 5415, 5417 
5425, 5427, 5429, 5431, 5433, 5435, 5437, 5439, 5441, 5443, 5445, 5447, 5449, 5451, 5453, 5455 
5463, 5465, 5467, 5469, 5471, 5473, 5475, 5477, 5479, 5481, 5483, 5485, 5487, 5489, 5491, 5493 
5501, 5503, 5505, 5507, 5509, 5511, 5513, 5515, 5517, 5519, 5521, 5523, 5525, 5527, 5529, 5531 
5539, 5541, 5543, 5545, 5547, 5549, 5551, 5553, 5555, 5557, 5559, 5561, 5563, 5565, 5567, 5569 ; 

25 5577, 5579, 5581, 5583, 5585, 5587, 5589, 5591, 5593, 5595, 5597, 5599, 5601, 5603, 5605, 5607 
5615, 5617, 5619, 5621, 5623, 5625, 5627, 5629, 5631, 5633, 5635, 5637, 5639, 5641, 5643, 5645 
5653, 5655, 5657, 5659, 5661, 5663, 5665, 5667, 5669, 5671, 5673, 5675, 5677, 5679, 5681, 5683 
5691, 5693, 5695, 5697, 5699, 5701, 5703, 5705, 5707, 5709, 5711, 5713, 5715, 5717, 5719, 5721 
5729, 5731, 5733, 5735, 5737, 5739, 5741, 5743, 5745, 5747, 5749, 5751, 5753, 5755, 5757, 5759 : 

30 5767, 5769, 5771, 5773, 5775, 5777, 5779, 5781, 5783, 5785, 5787, 5789, 5791, 5793, 5795, 5797 
5805, 5807, 5809, 5811, 5813, 5815, 5817, 5819, 5821, 5823, 5825, 5827, 5829, 5831, 5833, 5835 
5843, 5845, 5847, 5849, 5851, 5853, 5855, 5857, 5859, 5861, 5863, 5865, 5867, 5869, 5871, 5873 
5881, 5883, 5885, 5887, 5889, 5891, 5893, 5895, 5897, 5899, 5901, 5903, 5905, 5907, 5909, 5911 
5919, 5921, 5923, 5925, 5927, 5929, 5931, 5933, 5935, 5937, 5939, 5941, 5943, 5945, 5947, 5949 : 

35 5957, 5959, 5961, 5963, 5965, 5967, 5969, 5971, 5973, 5975, 5977, 5979, 5981, 5983, 5985, 5987 
5995, 5997, 5999, 6001, 6003, 6005, 6007, 6009, 6011, 6013, 6015, 6017, 6019, 6021, 6023, 6025 
6033, 6035, 6037, 6039, 6041, 6043, 6045, 6047, 6049, 6051, 6053, 6055, 6057, 6059, 6061, 6063 
6071, 6073, 6075, 6077, 6079, 6081, 6083, 6085, 6087, 6089, 6091, 6093, 6095, 6097, 6099, 6101 
6109, 6111, 6113, 6115, 6117, 6119, 6121, 6123, 6125, 6127, 6129, 6131, 6133, 6135, 6137, 6139 : 

40 6147, 6149, 6151, 6153, 6155, 6157, 6159, 6161, 6163, 6165, 6167, 6169, 6171, 6173, 6175, 6177 



4697, 4699, 4701, 
4735, 4737, 4739, 
4773, 4775, 4777, 
4811,4813, 4815, 
4849, 4851, 4853, 
4887, 4889, 4891, 
4925, 4927, 4929, 
4963, 4965, 4967, 
5001, 5003, 5005, 
5039, 5041, 5043, 
5077, 5079, 5081, 
5115,5117,5119, 
5153, 5155, 5157, 
5191, 5193, 5195, 
5229, 5231, 5233, 
5267, 5269, 5271, 
5305, 5307, 5309, 
5343, 5345, 5347, 
5381, 5383, 5385, 
5419, 5421, 5423, 
5457, 5459, 5461, 
5495, 5497, 5499, 
5533, 5535, 5537, 
5571, 5573, 5575, 
5609, 5611, 5613, 
5647, 5649, 5651, 
5685, 5687, 5689, 
5723, 5725, 5727, 
5761, 5763, 5765, 
5799, 5801, 5803, 
5837, 5839, 5841, 
5875, 5877, 5879, 
5913, 5915, 5917, 
5951, 5953, 5955, 
5989, 5991, 5993, 
6027, 6029, 6031, 
6065, 6067, 6069, 
6103, 6105, 6107, 
6141, 6143, 6145, 
6179, 6181, 6183, 
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6185, 6187, 6189, 6191, 6193, 6195, 6197, 6199, 6201, 6203, 6205, 6207, 6209, 6211, 6213, 6215, 6217, 6219, 6221, 
6223, 6225, 6227, 6229, 6231, 6233, 6235, 6237, 6239, 6241, 6243, 6245, 6247, 6249, 6251, 6253, 6255, 6257, 6259, 
6261, 6263, 6265, 6267, 6269, 6271, 6273, 6275, 6277, 6279, 6281, 6283, 6285, 6287, 6289, 6291, 6293, 6295, 6297, 
6299, 6301, 6303, 6305, 6307, 6309, 6311, 6313, 6315, 6317, 6319, 6321, 6323, 6325, 6327, 6329, 6331, 6333, 6335, 
5 6337, 6339, 6341, 6343, 6345, 6347, 6349, 6351, 6353, 6355, 6357, 6359, 6361, 6363, 6365, 6367, 6369, 6371, 6373, 
6375, 6377, 6379, 6381, 6383, 6385, 6387, 6389, 6391, 6393, 6395, 6397, 6399, 6401, 6403, 6405, 6407, 6409, 6411, 
6413, 6415, 6417, 6419, 6421, 6423, 6425, 6427, 6429, 6431, 6433, 6435, 6437, 6439, 6441, 6443, 6445, 6447, 6449, 
6451, 6453, 6455, 6457, 6459, 6461, 6463, 6465, 6467, 6469, 6471, 6473, 6475, 6477, 6479, 6481, 6483, 6485, 6487, 
6489, 6491, 6493, 6495, 6497, 6499, 6501, 6503, 6505, 6507, 6509, 6511, 6513, 6515, 6517, 6519, 6521, 6523, 6525, 

10 6527, 6529, 6531, 6533, 6535, 6537, 6539, 6541, 6543, 6545, 6547, 6549, 6551, 6553, 6555, 6557, 6559, 6561, 6563, 
6565, 6567, 6569, 6571, 6573, 6575, 6577, 6579, 6581, 6583, 6585, 6587, 6589, 6591, 6593, 6595, 6597, 6599, 6601, 
6603, 6605, 6607, 6609, 6611, 6613, 6615, 6617, 6619, 6621, 6623, 6625, 6627, 6629, 6631, 6633, 6635, 6637, 6639, 
6641, 6643, 6645, 6647, 6649, 6651, 6653, 6655, 6657, 6659, 6661, 6663, 6665, 6667, 6669, 6671, 6673, 6675, 6677, 
6679, 6681, 6683, 6685, 6687, 6689, 6691, 6693, 6695, 6697, 6699, 6701, 6703, 6705, 6707, 6709, 6711, 6713, 6715, 

15 6717, 6719, 6721, 6723, 6725, 6727, 6729, 6731, 6733, 6735, 6737, 6739, 6741, 6743, 6745, 6747, 6749, 6751, 6753, 
6755, 6757, 6759, 6761, 6763, 6765, 6767, 6769, 6771, 6773, 6775, 6777, 6779, 6781, 6783, 6785, 6787, 6789, 6791, 
6793, 6795, 6797, 6799, 6801, 6803, 6805, 6807, 6809, 6811, 6813, 6815, 6817, 6819, 6821, 6823, 6825, 6827, 6829, 
6831, 6833, 6835, 6837, 6839, 6841, 6843, 6845, 6847, 6849, 6851, 6853, 6855, 6857, 6859, 6861, 6863, 6865, 6867, 
6869, 6871, 6873, 6875, 6877, 6879, 6881, 6883, 6885, 6887, 6889, 6891, 6893, 6895, 6897, 6899, 6901, 6903, 6905, 

20 6907, 6909, 6911, 6913, 6915, 6917, 6919, 6921, 6923, 6925, 6927, 6929, 6931, 6933, 6935, 6937, 6939, 6941, 6943, 
6945, 6947, 6949, 6951, 6953, 6955, 6957, 6959, 6961, 6963, 6965, 6967, 6969, 6971, 6973, 6975, 6977, 6979, 6981, 
6983, 6985, 6987, 6989, 6991, 6993, 6995, 6997, 6999, 7001, 7003, 7005, 7007, 7009, 7011, 7013, 7015, 7017, 7019, 
7021, 7023, 7025, 7027, 7029, 7031, 7033, 7035, 7037, 7039, 7041, 7043, 7045, 7047, 7049, 7051, 7053, 7055, 7057, 
7059, 7061, 7063, 7065, 7067, 7069, 7071, 7073, 7075, 7077, 7079, 7081, 7083, 7085, 7087, 7089, 7091, 7093, 7095, 

25 7097, 7099, 7101, 7103, 7105, 7107, 7109, 7111, 7113, 7115, 7117, 7119, 7121, 7123, 7125, 7127, 7129, 7131, 7133, 
7135, 7137, 7139, 7141, 7143, 7145, 7147, 7149, 7151, 7153, 7155, 7157, 7159, 7161, 7163, 7165, 7167, 7169, 7171, 
7173, 7175, 7177, 7179, 7181, 7183, 7185, 7187, 7189, 7191, 7193, 7195, 7197, 7199, 7201, 7203, 7205, 7207, 7209, 
7211, 7213, 7215, 7217, 7219, 7221, 7223, 7225, 7227, 7229, 7231, 7233, 7235, 7237, 7239, 7241, 7243, 7245, 7247, 
7249, 7251, 7253, 7255, 7257, 7259, 7261, 7263, 7265, 7267, 7269, 7271, 7273, 7275, 7277, 7279, 7281, 7283, 7285, 

30 7287, 7289, 7291, 7293, 7295, 7297, 7299, 7301, 7303, 7305, 7307, 7309, 7311, 7313, 7315, 7317, 7319, 7321, 7323, 
7325, 7327, 7329, 7331, 7333, 7335, 7337, 7339, 7341, 7343, 7345, 7347, 7349, 7351, 7353, 7355, 7357, 7359, 7361, 
7363, 7365, 7367, 7369, 7371, 7373, 7375, 7377, 7379, 7381, 7383, 7385, 7387, 7389, 7391, 7393, 7395, 7397, 7399, 
7401, 7403, 7405, 7407, 7409, 7411, 7413, 7415, 7417, 7419, 7421, 7423, 7425, 7427, 7429, 7431, 7433, 7435, 7437, 
7439, 7441, 7443, 7445, 7447, 7449, 7451, 7453, 7455, 7457, 7459, 7461, 7463, 7465, 7467, 7469, 7471, 7473, 7475, 

35 7477, 7479, 7481, 7483, 7485, 7487, 7489, 7491, 7493, 7495, 7497, 7499, 7501, 7503, 7505, 7507, 7509, 7511, 7513, 
7515, 7517, 7519, 7521, 7523, 7525, 7527, 7529, 7531, 7533, 7535, 7537, 7539, 7541, 7543, 7545, 7547, 7549, 7551, 
7553, 7555, 7557, 7559, 7561, 7563, 7565, 7567, 7569, 7571, 7573, 7575, 7577, 7579, 7581, 7583, 7585, 7587, 7589, 
7591, 7593, 7595, 7597, 7599, 7601, 7603, 7605, 7607, 7609, 7611, 7613, 7615, 7617, 7619, 7621, 7623, 7625, 7627, 
7629, 7631, 7633, 7635, 7637, 7639, 7641, 7643, 7645, 7647, 7649, 7651, 7653, 7655, 7657, 7659, 7661, 7663, 7665, 

40 7667, 7669, 7671, 7673, 7675, 7677, 7679, 7681, 7683, 7685, 7687, 7689, 7691, 7693, 7695, 7697, 7699, 7701, 7703, 
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7705, 


7707, 7709, 


7711, 


7713, 


7715, 




7743, 


7745, 7747, 


7749, 


7751, 


7753, 




7781, 


7783, 7785, 


7787, 


7789, 


7791, 




7819, 


7821, 7823, 


7825, 


7827, 


7829, 


5 


7857, 


7859, 7861, 


7863, 


7865, 


7867, 




7895, 


7897, 7899, 


7901, 


7903, 


7905, 




7933, 


7935, 7937, 


7939, 


7941, 


7943, 




7971, 


7973, 7975, 


7977, 


7979, 


7981, 




8009, 


8011, 8013, 


8015, 


8017, 


8019, 


10 


8047, 


8049, 8051, 


8053, 


8055, 


8057, 




8085, 


8087, 8089, 


8091, 


8093, 


8095, 




8123, 


8125, 8127, 


8129, 


8131, 


8133, 




8161, 


8163, 8165, 


8167, 


8169, 


8171, 




8199, 


8201, 8203, 


8205, 


8207, 


8209, 


15 


8237, 


8239, 8241, 


8243, 


8245, 


8247, 




8275, 


8277, 8279, 


8281, 


8283, 


8285, 




8313, 


8315, 8317, 


8319, 


8321, 


8323, 




8351, 


8353, 8355, 


8357, 


8359, 


8361, 




8389, 


8391, 8393, 


8395, 


8397, 


8399, 


20 


8427, 


8429, 8431, 


8433, 


8435, 


8437, 




8465, 


8467, 8469, 


8471, 


8473, 


8475, 




8503, 


8505, 8507, 


8509, 


8511, 


8513, 




8541, 


8543, 8545, 


8547, 


8549, 


8551, 




8579, 


8581, 8583, 


8585, 


8587, 


8589, 


25 


8617, 


8619, 8621, 


8623, 


8625, 


8627, 




8655, 


8657, 8659, 


8661, 


8663, 


8665, 




8693, 


8695, 8697, 


8699, 


8701, 


8703, 




8731, 


8733, 8735, 


8737, 


8739, 


8741, 




8769, 


8771, 8773, 


8775, 


8777, 


8779, 


30 


8807, 


8809, 8811, 


8813, 


8815, 


8817, 




8845, 


8847, 8849, 


8851, 


8853, 


8855, 




8883, 


8885, 8887, 


8889, 


8891, 


8893, 




8921, 


8923, 8925, 


8927, 


8929, 


8931, 




8959, 


8961, 8963, 


8965, 


8967, 


8969, 


35 


8997, 


8999, 9001, 


9003, 


9005, 


9007, 




9035, 


9037, 9039, 


9041, 


9043, 


9045, 




9073, 


9075, 9077, 


9079, 


9081, 


9083, 




9111, 


9113, 9115, 


9117, 


9119, 


9121, 




9149, 


9151, 9153, 


9155, 


9157, 


9159, 


40 


9187, 


9189, 9191, 


9193, 


9195, 


9197, 
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7717, 


7719, 


7721, 


7723, 7725, 


7727, 


7755, 


7757, 


7759, 


7761, 7763, 


7765, 


7793, 


7795, 


7797, 


7799, 7801, 


7803, 


7831, 


7833, 


7835, 


7837, 7839, 


7841, 


7869, 


7871, 


7873, 


7875, 7877, 


7879, 


7907, 


7909, 


7911, 


7913, 7915, 


7917, 


7945, 


7947, 


7949, 


7951, 7953, 


7955, 


7983, 


7985, 


7987, 


7989, 7991, 


7993, 


8021, 


8023, 


8025, 


8027, 8029, 


8031, 


8059, 


8061, 


8063, 


8065, 8067, 


8069, 


8097, 


8099, 


8101, 


8103, 8105, 


8107, 


8135, 


8137, 


8139, 


8141, 8143, 


8145, 


8173, 


8175, 


8177, 


8179, 8181, 


8183, 


8211, 


8213, 


8215, 


8217, 8219, 


8221, 


8249, 


8251, 


8253, 


8255, 8257, 


8259, 


8287, 


8289, 


8291, 


8293, 8295, 


8297, 


8325, 


8327, 


8329, 


8331, 8333, 


8335, 


8363, 


8365, 


8367, 


8369, 8371, 


8373, 


8401, 


8403, 


8405, 


8407, 8409, 


8411, 


8439, 


8441, 


8443, 


8445, 8447, 


8449, 


8477, 


8479, 


S481, 


8483, 8485, 


8487, 


8515, 


8517, 


8519, 


8521, 8523, 


8525, 


8553, 


8555, 


8557, 


8559, 8561, 


8563, 


8591, 


8593, 


8595, 


8597, 8599, 


8601, 


8629, 


8631, 


8633, 


8635, 8637, 


8639, 


8667, 


8669, 


8671, 


8673, 8675, 


8677, 


8705, 


8707, 


8709, 


8711, 8713, 


8715, 


8743, 


8745, 


8747, 


8749, 8751, 


8753, 


8781, 


8783, 


8785, 


8787, 8789, 


8791, 


8819, 


8821, 


8823, 


8825, 8827, 


8829, 


8857, 


8859, 


8861, 


8863, 8865, 


8867, 


8895, 


8897, 


8899, 


8901, 8903, 


8905, 


8933, 


8935, 


8937, 


8939, 8941, 


8943, 


8971, 


8973, 


8975, 


8977, 8979, 


8981, 


9009, 


9011, 


9013, 


9015, 9017, 


9019, 


9047, 


9049, 


9051, 


9053, 9055, 


9057, 


9085, 


9087, 


9089, 


9091, 9093, 


9095, 


9123, 


9125, 


9127, 


9129, 9131, 


9133, 


9161, 


9163, 


9165, 


9167, 9169, 


9171, 


9199, 


9201, 


9203, 


9205, 9207, 


9209, 



7729, 


7731, 


7733, 


7735, 


7737, 


7739, 


7741, 


7767, 


7769, 


7771, 


7773, 


7775, 


7777, 


7779, 


7805, 


7807, 


7809, 


7811, 


7813, 


7815, 


7817, 


7843, 


7845, 


7847, 


7849, 


7851, 


7853, 


7855, 


7881, 


7883, 


7885, 


7887, 


7889, 


7891, 


7893, 


7919, 


7921, 


7923, 


7925, 


7927, 


7929, 


7931, 


7957, 


7959, 


7961, 


7963, 


7965, 


7967, 


7969, 


7995, 


7997, 


7999, 


8001, 


8003, 


8005, 


8007, 


8033, 


8035, 


8037, 


8039, 


8041, 


8043, 


8045, 


8071, 


8073, 


8075, 


8077, 


8079, 


8081, 


8083, 


8109, 


8111, 


8113, 


8115, 


8117, 


8119, 


8121, 


8147, 


8149, 


8151, 


8153, 


8155, 


8157, 


8159, 


8185, 


8187, 


8189, 


8191, 


8193, 


8195, 


8197, 


8223, 


8225, 


8227, 


8229, 


8231, 


8233, 


8235, 


8261, 


8263, 


8265, 


8267, 


8269, 


8271, 


8273, 


8299, 


8301, 


8303, 


8305, 


8307, 


8309, 


8311, 


8337, 


8339, 


8341, 


8343, 


8345, 


8347, 


8349, 


8375, 


8377, 


8379, 


8381, 


8383, 


8385, 


8387, 


8413, 


8415, 


8417, 


8419, 


8421, 


8423, 


8425, 


8451, 


8453, 


8455, 


8457, 


8459, 


8461, 


8463, 


8489, 


8491, 


8493, 


8495, 


8497, 


8499, 


8501, 


8527, 


8529, 


8531, 


8533, 


8535, 


8537, 


8539, 


8565, 


8567, 


8569, 


8571, 


8573, 


8575, 


8577, 


8603, 


8605, 


8607, 


8609, 


8611, 


8613, 


8615, 


8641, 


8643, 


8645, 


8647, 


8649, 


8651, 


8653, 


8679, 


8681, 


8683, 


8685, 


8687, 


8689, 


8691, 


8717, 


8719, 


8721, 


8723, 


8725, 


8727, 


8729, 


8755, 


8757, 


8759, 


8761, 


8763, 


8765, 


8767, 


8793, 


8795, 


8797, 


8799, 


8801, 


8803, 


8805, 


8831, 


8833, 


8835, 


8837, 


8839, 


8841, 


8843, 


8869, 


8871, 


8873, 


8875, 


8877, 


8879, 


8881, 


8907, 


8909, 


8911, 


8913, 


8915, 


8917, 


8919, 


8945, 


8947, 


8949, 


8951, 


8953, 


8955, 


8957, 


8983, 


8985, 


8987, 


8989, 


8991, 


8993, 


8995, 


9021, 


9023, 


9025, 


9027, 


9029, 


9031, 


9033, 


9059, 


9061, 


9063, 


9065, 


9067, 


9069, 


9071, 


9097, 


9099, 


9101, 


9103, 


9105, 


9107, 


9109, 


9135, 


9137, 


9139, 


9141, 


9143, 


9145, 


9147, 


9173, 


9175, 


9177, 


9179, 


9181, 


9183, 


9185, 


9211, 


9213, 


9215, 


9217, 


9219, 


9221, 


9223, 
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9225, 9227, 9229, 9231, 9233, 9235 
9263, 9265, 9267, 9269, 9271, 9273 
9301, 9303, 9305, 9307, 9309, 9311 
9339, 9341, 9343, 9345, 9347, 9349 
5 9377, 9379, 9381, 9383, 9385, 9387.. 
9415, 9417, 9419, 9421, 9423, 9425 
9453, 9455, 9457, 9459, 9461, 9463 
9491, 9493, 9495, 9497, 9499, 9501 
9529, 9531, 9533, 9535, 9537, 9539, 

10 9567, 9569, 9571, 9573, 9575, 9577 
9605, 9607, 9609, 9611, 9613, 9615 
9643, 9645, 9647, 9649, 9651, 9653 
9681, 9683, 9685, 9687, 9689, 9691 
9719, 9721, 9723, 9725, 9727, 9729 

15 9757, 9759, 9761, 9763, 9765, 9761 
9795, 9797, 9799, 9801, 9803, 9805 
9833, 9835, 9837, 9839, 9841, 9843 
9871, 9873, 9875, 9877, 9879, 9881 
9909,9911, 9913,9915,9917, 9919, 

20 9947, 9949, 9951, 9953, 9955, 9957 ; 
9985, 9987, 9989, 9991, 9993, 9995 
10019, 10021, 10023, 10025, 10027 
10051, 10053, 10055, 10057, 10059 
10083, 10085, 10087, 10089, 10091 

25 10115, 10117, 10119, 10121, 10123 
10147, 10149, 10151, 10153, 10155 
10179, 10181, 10183, 10185, 10187 
10211, 10213, 10215, 10217, 10219 
10243, 10245, 10247, 10249, 10251 

30 10275, 10277, 10279, 10281, 10283 
10307, 10309, 10311, 10313, 10315 
10339, 10341, 10343, 10345, 10347 
10371, 10373, 10375, 10377, 10379 
10403, 10405, 10407, 10409, 10411 

35 10435, 10437, 10439, 10441, 10443 
10467, 10469, 10471, 10473, 10475 
10499, 10501, 10503, 10505, 10507 
10531, 10533, 10535, 10537, 10539 
10563, 10565, 10567, 10569, 10571 

40 10595, 10597, 10599, 10601, 10603. 
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12014, 12015, 12016, 12017, 12018, 12019, 12020, 
10. A nucleic acid molecule comprising a nucleotide sequence 



11446, 11447, 11448, 11449, 11450, 11451, 11452. 
11462, 11463, 11464, 11465, 11466, 11467, 11468, 
11478, 11479, 11480, 11481, 11482, 11483, 11484 
11494, 11495, 11496, 11497, 11498, 11499, 11500 
11510, 11511, 11512, 11513, 11514, 11515, 11516, 
11526, 11527, 11528, 11529, 11530, 11531, 11532, 
11542, 11543, 11544, 11545, 11546, 11547, 11548, 
11558, 11559, 11560, 11561, 11562, 11563, 11564, 
11574, 11575, 11576, 11577, 11578, 11579, 11580, 
11590, 11591, 11592, 11593, 11594, 11595, 11596 
11606, 11607, 11608, 11609, 11610, 11611, 11612, 
11622, 11623, 11624, 11625, 11626, 11627, 11628, 
11638, 11639, 11640, 11641, 11642, 11643, 11644 
11654, 11655, 11656, 11657, 11658, 11659, 11660, 
11670, 11671, 11672, 11673, 11674, 11675, 11676, 
11686, 11687, 11688, 11689, 11690, 11691, 11692 
11702, 11703, 11704, 11705, 11706, 11707, 11708 
11718, 11719, 11720, 11721, 11722, 11723, 11724, 
11734, 11735, 11736, 11737, 11738, 11739, 11740, 
11750, 11751, 11752, 11753, 11754, 11755, 11756, 
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11974, 11975, 11976, 11977, 11978, 11979, 11980, 
11990, 11991, 11992, 11993, 11994, 11995, 11996, 
12006, 12007, 12008, 12009, 12010, 12011, 12012, 
12021, 12022, 12023 and 12024. 

complementary to a nucleic acid molecule according to any one of 



claims 6 to 9. 
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11. A nucleic acid molecule comprising a nucleotide sequences having 50% or greater sequence identity to a nucleic acid 
molecule according to any one of claims 6 to 10. 

12. A nucleic acid molecule which can hybridise to a nucleic acid molecule according to any one of claims 6 to 11 under high 
stringency conditions. 

5 13. A composition comprising a protein, a nucleic acid molecule, or an antibody according to any preceding claim 

14. A composition according to claim 13, being an immunogenic composition, a vaccine composition or a diagnostic 
composition 

15. A composition according to claim 13 or claim 14 for use as a pharmaceutical. 

16. The use of a composition according to claim 13 in the manufacture of a medicament for the treatment or prevention of 
1 0 infection or disease caused by streptococcus bacteria, particularly S. agalactiae and S.pyogenes. 

17. A method of treating a patient, comprising administering to the patient a therapeutically effective amount of the composition 
of claim 13. 

1 8. A hybrid protein represented by the formula NH-A-[-X-L-] n -B-COOH, wherein X is an amino acid sequence as defined in 
claim 1, L is an optional linker amino acid sequence, A is an optional N-terminal amino acid sequence, B is an optional C-teiminal 

1 5 amino acid sequence, and n is an integer greater than 1 . 

19. A kit comprising primers for amplifying a template sequence contained within d.Streptococcus nucleic acid sequence, the kit 
comprising a first primer and a second primer, wherein the first primer is substantially complementary to said template sequence 
and the second primer is substantially complementary to a complement of said template sequence, wherein the parts of said 
primers which have substantial complementarity define the termini of the template sequence to be amplified. 

20 20. A kit comprising first and second single-stranded oligonucleotides which allow anplification of a Streptococcus template 
nucleic acid sequence contained in a single- or double-stranded nucleic acid (or mixture thereof), wherein: (a) the first 
oligonucleotide comprises a primer sequence which is substantially complementary to said template nucleic acid sequence; (b) the 
second oligonucleotide comprises a primer sequence which is substantially complementary to the complement of said template 
nucleic acid sequence; (c) the first oligonucleotide and/or the second oligonucleotide comprise^) sequence which is not 

25 cornpementary to said template nucleic acid; and (d) said primer sequences define the termini of the template sequence to be 
amplified 

21. The kit of claim 20, wherein the non-complementary sequence(s) of (c) comprise a restriction site and/or a promoter 
sequence. 

22. A computer-readable medium containing one or more of SEQ IDs 1 to 12024. 

30 23 . A process for detecting Streptococcus in a biological sample, comprising the step of contacting nucleic acid according to any 
of claims 6 to 12 with the biological sample under hybridising conditions. 

24. The process of claim 23, wherein the process involves nucleic acid amplification. 
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25. A process for determining whether a compound binds to a protein according to claim 1, claim 2 or claim 3, comprising the 
step of contacting a test compound with a protein according to claim 1, claim 2 or claim 3 and detemiining whether the test 
compound binds to said protein. 

26. A compound identified by the process of claim 25. 

27 . A composition comprising a protein according to claim 1, claim 2 or claim 3 and one or more of the following antigens: 

- a protein antigen from Helicobacter pylori; 

- a protein antigen from N.meningitidis serogroup B; 

- an outer-membrane vesicle (OMV) preparation from N.meningitidis serogroup B; 

- a saccharide antigen fromN.meningitidis serogroup A, C, W135 and/or Y; 

- a saccharide antigen from Streptococcus pneumoniae; 

- an antigen from hepatitis A vims; 

- an antigen from hepatitis B vims; 

- an antigen from hepatitis C virus; 

- an antigen from Bordetella pertussis; 

- a diphtheria antigen; 
-a tetanus antigen; 

- a saccharide antigen from Haemophilus influenzae B. 

- an antigen from N.gonorrhoeae; 

- an antigen from Chlamydia pneumoniae; 
-an antigen from Chlamydia trachomatis; 

- an antigen from Porphyromonas gingivalis; 

- polio antigen(s); 

- rabies antigen(s); 

- measles, mumps and/or rubella antigens; 

- influenza antigen(s); 

- an antigen from Moraxella catarrhalis; and/or 

- an antigen from Staphylococcus aureus. 

28. A composition comprising two or more proteins, wherein each protein is a protein according to claim 1, claim 2 or claim 3. 
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SEQUENCE LISTING 

SEQ ID 1 

ATGAAAGTGAAAAATAAGATTTTAACGATGGTAGCACTTACTGTCTTAACATGTGCTACTTATTCATCAATCGGTTATGCTGATACAAGTGATAAG 
AATACTGACACGAGTGTCGTGACTACGACCTTATCTGAGGAGAAAAGATCAGATGAACTAGACCAGTCTAGTACTGGTTCTTCTTCTGAAAATGAA 
TCGAGTTCATCAAGTGAACCAGAAACAAATCCGTCAACTAATCCACCTACAACAGAACCATCGCAACCCTCACCTAGTGAAGAGAACAAGCCTGAT 
GGTAGAACGAAGACAGAAATTGGCAATAATAAGGATATTTCTAGTGGAACAAAAGTATTAATTTCAGAAGATAGTATTAAGAATTTTAGTAAAGCA 
AGTAGTGATCAAGAAGAAGTGGATCGCGATGAATCATCATCTTCAAAAGCAAATGATGGGAAAAAAGGCCACAGTAAGCCTAAAAAGGAACTTCCT 
AAAACAGGAGATAGCCACTCAGATACTGTAATAGCATCTACGGGAGGGATTATTCTGTTATCATTAAGTTTTTACAATAAGAAAATGAAACTTTAT 

SEQ ID 2 

MKVKNKILTMVALTVLTCATYSSIGYADTSDKNTDTSWTTTLSEEKRSDELDQSSTGSSSENKSSSSSEPETNPSTNPPTTEPSQPSPSEENKPD 
GRTKTEIGNNKDISSGTKVLISEDSIKNFSKASSDQEEVDRDESSSSKANDGKKGHSKPKKELPKTGDSHSDTVIASTGGIILLSLSFYNKKMKLY 

SEQ ID 3 

ATGTCAATAACCTCGGTTAAAAAATCAAAACCATTTAAATTAGGAGTGGCAGGTCTTTTAGTGGGTGCTTCATTAGCTTTACCACTTTCAGTAAGC 
GCAGCATCTTATACCGTGAAATCAGGTGATACCTTATCAGCTATTGCTAAAAATCATAAAACTACGGTACAAGAGTTAGTGTCTCTCAATAGTATC 
AGTAACGCTGATGTCATCAGTATAGGTGATGTTTTAAAATTGGATAATTCTACAGCTAGTCAAGCAGAAGCAAAATCTCAACCAACAATTGAAAAT 
TCAATGAATTCTTCATCAAATTTGAGTTCAAGTGATTCAGCCGCAAAAGAAGAAATAGCTCGTCGTGAATCAAATGGTAGTTATACTGCACAGAAT 
GGACAATATTATGGAAGATATCAACTGTCTCAATCTTACCTAAATGGCGACTTATCTCCTGAAAATCAAGAAAAAGTAGCGGACAATTATGTGGTT 
TCTCGTTACGGATCTTGGTCGGCAGCGCTATCATTTTGGAATAGTAACGGCTGGTAT 

SEQ ID 4 

MSITSVKKSKPFKLGVAGLLVGASLALPLSVSAASYTVKSGDTLSAIAKNHKTTVQELVSLNSISNADVISIGDVLKLDNSTASQAEAKSQPTIEN 
SMNSSSNLSSSDSAAKEEIARRESNGSYTAQNGQYYGRYQLSQSYLNGDLSPENQEKVADNYWSRYGSWSAALSFWNSNGWY 

SEQ ID 5 

ATGAATAAGAAAAAAATACTTACCGGACTTTCTTTTTTTCTGGTAAGTCTTCTTTTATCTTTTGGGATTTTTTCCTTGATCATTCCAAAATCAAAT 
CCTAAATTAACAAAAAAAGACTTCCTAACAAAGAAAGTTATCCCACTTAACTATGTTGCTCTTGGAGATTCTCTGACCGAAGGTGTGGGCGATACA 
ACCTCTCAAGGTGGTTTTGTTCCACTGCTATCAGAATCACTCCATAATCGATACTCTTACCAAGTGACTTCTGTTAATTATGGTGTGTCTGGGAAT 
ACTAGTCAACAAATTTTAAAACGTATGACGACAGATCCTCAAATCGAAAAAGATTTAGAGAAAGCTGATTTATTGACGCTAACTGTTGGTGGTAAT 
GATGTCTTGGCTGTTATTCGTAAAGAGCTCAGTCATTTATCACTAAATTCCTTTGAGAAACCAGCAGAAGCATATAAGGAACGTTTGAAAGAAATC 
CTTGCAAAAGCAAGACAAGATAATCCTAAATTGCCTATTTATGTTTTAGGCATTTATAATCCTTTTTACCTAAACTTTCCACAATTAACTAAAATG 
CAAACCGTTATTGATAATTGGAATAAAGCTACAAAAGAAGTAGTTGATGCTTCAGAAAATGTTTATTTTGTCCCAATTAATGACCGCCTTTATAAG 
GGAATAAATGGTAAAGAGGGTATTACAGAGTCATCAAATAGTCAGGCAAGTATCACTAATGATGCTCTCTTTACTGGAGACCATTTTCATCCCAAT 
AATATTGGCTATCAAATCATGTCTAACGCCGTTATGGAGAAAATAAATGAAACAAGAAAAAACTGGCCG 

SEQ ID 6 

MNKKKILTGLSFFLVSLLLSFGIFSLIIPKSNPKLTKKDFLTKKVIPLNYVALGDSLTEGVGDTTSQGGFVPLLSESLHNRYSYQVTSVNYGVSGN 
TSQQILKRMTTDPQIEKDLEKADLLTLTVGGNDVLAVIRKELSHLSLNSFEKPAEAYKERLKEILAKARQDNPKLPIYVLGIYNPFYLNFPQLTKM 
QTVIDNWNKATKEWDASENVYFVPINDRLYKGINGKEGITESSNSQASITNDALFTGDHFHPNNIGYQIMSNAVMEKINETRKNWP 

SEQ ID 7 

TTGATTATGGAGACGGGTAGTGTAAGTAAGAAAGTTCAACAACTTCCTTTAAGTCCTAGATTATCTAAAAATAAGCATATGAGGGATATGCTACTT 
ACTATGCAAAAAGATTCAGCGTATTACGAAACAAGTGACAGTCTAGTCCTTCGAATTAATCTCACTGCAGATACTAAACTTAATTTTAATGCTGTT 
AAAGGAGCGAGTGCTCTTACTGAAAATATGATGATGAGACAGTTTGCAGTTGCTGGACCACAAGATGATCCTGTTAGTGAACATAAATACCCATCA 
GTATTTCTCTTAACTCCTGCCTTATTGGAAACTGCTAGTGAGGCAACTCTAAATGGTAAGGAAATCACAGCATCTGGTATTATCGGTCACATCAAG 
GATGGTGATAAAAGCAAGCATGTTGAAGTCAAAATGGTGAATGAAAATGGAGACATGCTAGGAACCCCTGTTATTATTCAAGGTAAAGACTTGACT 
AATCGAACAAAACCATTAATGAGTGGACGTAGAGTACTTTATGCCGGTAAACAATATGAGTTCCGGGCTAAATTACCACTTAGTCGTTTTAACACT 
TGGATTAGGGTTGAAGTGGTAACAGAAGCAGGAGAGAAAGCAAGTATTGTTCGTCGCATGTTCTTTGACCAATCAGTTCCAGAGCTTAACACAGCA 
GTTGCTAAACGTGATTTGACTTCTGATACTGCTCTTATCCACATCGTTGCCAAAGATGACTCTCTAAAACTAAAATTATATCAAGATGATTCATTA 
CTTGAATCTGTTGATAAAACCGGTCTTTATAGTTTTAGAAATGGTGTAGAAATCACTAAAGATATGACAGTACCACTAGAATTTGGAGATAATATT 
ATTAAGTTATCTGCTGTTGACTTATCAAATTATCGTCGTAATGAGACCCTTCATATCTATAGAAACCGTTTTGATGTTAAAGCAAGCCAAATGACA 
GCTGACAAAGGAGCTAAAGTAACTGTGGATATGTTGATGAAGCACTTAGTTGTTCCAGAAATGGCAGGAGCTTATACATTAACAATCGACGAAGCT 
CCAAACACAAATGAATCAGGAATGTTAACAAACGCTAAAGTATCGATTCATTATGTAAATGGTGGTGTTGATAAAGTTGATGTTCCGATTAAAGTA 
GTTGACTTAGAAGCTATTCGTAAAGCTGAAGAAGCACGTAAAGCTGAAGAAGCACGTAAAGCTGAAGAAGCACGTAAAGCTGAAGAGGGACATAAA 
ACCCAAGAAGCACCTATAGTTGAAGAAGGCTACAAGGTTAATAACGTTCATCAAACTGATACTACAGTTAAAGCGTCTGATTTACCAAAGACTAAG 
ACAGTTTCCGCAGTTCATATGGCTAGAACAGACAATAAACAGATAACTTCACATCAGACACATGTTGAAAAACAAATTAAAAATACATTGCCATCC 
ACTGGTGACAGCAAACGTGGTTATTATATCACTGGAATGGCTATCGTTATGCTGAGTGTATTATTTAGTTTAGCTAAAAAGTTTAAAAGCAAATAT 

SEQ ID 8 

LIMETGSVSKKVQQLPLSPRLSKNKHMRDMLLTMQKDSAYYETSDSLVLRINLTADTKLNFNAVKGASALTENMMMRQFAVAGPQDDPVSEHKYPS 
VFLLTPALLETASEATLNGKEITASGIIGHIKDGDKSKHVEVKMVNENGDMLGTPVIIQGKDLTNRTKPLMSGRRVLYAGKQYEFRAKLPLSRFNT 
WIRVEWTEAGEKASIVRRMFFDQSVPELNTAVAKRDLTSDTALIHIVAKDDSLKLKLYQDDSLLESVDKTGLYSFRNGVEITKDMTVPLEFGDNI 
IKLSAVDLSNYRRNETLHIYRNRFDVKASQMTADKGAKVTVDMLMKHLWPEMAGAYTLTIDEAPNTNESGMLTNAKVSIHYVNGGVDKVDVPIKV 
VDLEAIRKAEEARKAEEARKAEEARKAEEGHKTQEAPIVEEGYKVNNVHQTDTTVKASDLPKTKTVSAVHMARTDNKQITSHQTHVEKQIKNTLPS 
TGDSKRGYYI TGMAI VMLS VLFSLAKKFKS KY * 

SEQ ID 9 

ATGTTAACAAAATCATCAATAAATAATGATAAAAAGAAACTCTCATTCCCATTGATTTTGCTAAAACAGGATCAAAAGAAGTCAATAATAATTCTT 

SEQ ID 10 

MLTKSSINNDKKKLSFPLILLKQDQKKSI I IL 

SEQ ID 1 1 

ATGTTTACGAAATTTTTTGAAGGCTTATTGACTTATCATTTTTTGCAAAATGCTTTTATAACTGCAATTGTGATTGGTATTGTAGCGGGTGCAGTA 
GGCTGTTTTATTATCTTGCGCTCAATGTCTTTGATGGGTGATGCTATTTCTCACGCTGTTCTACCAGGTGTTGCTATATCTTTTATTTTAGGGATT 
AACTTTTTTATAGGTGCTATTGTCTTTGGTTTGTTGTCTTCGATTATCATTACTTATATTAAAGAAAATAGTGTCATAAAAGGAGATACTGCTATT 
GGAATTACTTTTTCGTCCTTTTTAGCCTTAGGTATCATTTTAATTGGACTTGCTAATAGTACAACTGACCTCTTTCATATTCTTTTTGGGAATATT 
TTGGCAGTACAAGATAGTGATAAATATATGACTATTATTGTGGGATTAATTGTACTGACTCTGATTACTATCTTCTTTAAAGAATTATTATTGACT 
TCTTTTGATCCTGTTTTAGCAAAATCAATGGGAATGAGAGTTTCTTTTTATCATTATTTATTGATGATTTTGTTAACATTAGTTGCAGTAACAGCT 
ATGCAGAGTGTGGGAACAATATTGATCGTAGCACTTTTAATTACACCAGCTGCAACAGCATATCTTTATGTTAAAAGTCTCAGAACAATGTTGTTT 
TTATCATCTGCATTAGGAGCAGTAGCATCTGTTCTGGGGTTATATATCGGTTATACATTTAATATTGCCGCAGGATCAAGTATTGTTTTAACATCT 
ACTTTTATGTTTTTACTTGCTTTCCTATTTTCTCCTAAACAAAGTTTGTTTAAAAAGAAACAA 

SEQ ID 12 
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MFTKFFEGLLTYHFLQNAFITAIVIGIVAGAVGCFIILRSMSLMGDAISHAVLPGVAISFILGINFFIGAIVFGLLSSIIITYIKENSVIKGDTAI 
GITFSSFLALGIILIGLANSTTDLFHILFGNILAVQDSDKYMTIIVGLIVLTLITIFFKELLLTSFDPVLAKSMGMRVSFYHYLLM1LLTLVAVTA 
MQSVGTILIVALLITPAATAYLYVKSLRTMLFLSSALGAVASVLGLYIGYTFNIAAGSSIVLTSTFMFLLAFLFSPKQSLFKKKQ 

SEQ ID 13 

ATGTCTATGAAATTTTTTGAGGGCTTGATGTCATACCACTTTTTACAAAATGCACTGATAACGGCTGTAGTCATTGGTATCGTCTCAGGTGCTGTA 
GGGTGSTTTATTATCCTTAGGTCAATGTCTCTTATGGGTGATGCCATCTCACACGCTGTTTTACCAGGGGTTGCTTTGTCATTTATTTTAGGAGTC 
AATTTTTTTATTGGAGCGATTATTTTTGGGTTATTAGCTTCTGTTATTATTACTTATATCAAGGAAAACTCTGTCATTAAAGGAGATACGGCTATT 
GGTATCACCTTTAGCTCTTTTTTGGCACTGGGAGTCATCTTGATAGGGGTAGCCAATAGTTCGACGGACTTATTTCATATTTTGTTTGGGAATATT 
TTAGCTGTGCAAGATAGCGATAAGTGGATTACTATTGGTGTTTCGATTTTTGTTTTAGTGGTTATTAGTCTCTTTTTCAAAGAACTATTATTAACA 
TCATTTGATCCTATCTTAGCCAAATCAATGGGTGTGAAGGTCAATGCGTATCATTATTTGTTGATGGTCCTATTAACTTTAGTGGCTGTTACGGCG 
ATGCAAAGCGTGGGTACTATCTTGATTGTTGCCTTATTGATTACGCCAGCAGCGACAGCTTATTTATATGCTAATAGCTTAAAAGTAATGTTAGTG 
ATGTCATCTTTACTAGGCGCTTTAGCATCGGTTTTAGGGCTTTATTTGGGCTATACCTTTAATGTTGCCGCAGGGTCAAGTATCGTACTGACTTCT 
GCGATGATGTTTTTGATCAGTTTCTTTGTTTCACCCAAGCAAGGCTACCTTAAAAGATGGATGCAAAAAAAAGAAAAAACACCT 

SEQ ID 14 

MSMKFFEGLMSYHFLQNALITAWIGIVSGAVGCFIILRSMSLMGDAISHAVLPGVALSFILGVNFFIGAIIFGLLASVIITYIKENSVIKGDTAI 
GITFSSFLALGVILIGVANSSTDLFHILFGNILAVQDSDKWITIGVSIFVLWISLFFKELLLTSFDPILAKSMGVKVNAYHYLLMVLLTLVAVTA 
MQSVGTILIVALLITPAATAYLYANSLKVMLVMSSLLGALASVLGLYLGYTFNVAAGSSIVLTSAMMFLISFFVSPKQGYLKRWMQKKEKTP 

SEQ ID 15 

GTGACCCTAATGGAGACGGGACCGGTGGAAAATCTATATGGAATAGCAAAGATAAAAAGAAAGATTCTGGAAATGGTTTTGTTAATGAAATATCCC 
CTTACCTCTACAATATCAGGGGAAGTT 

SEQ ID 16 

MTLMETGPVENLYGIAKIKRKILEMVLLMKYPLTSTISGEV 

SEQ ID 17 

ATGAAAAAAATTATTTATCTTGGTTTAGCCTGTGTCAGTATATTAACTTTAAGTGGTTGCGAGTCAATTGAGCGTTCTCTAAAAGGAGACCGTTAT 
GTTGACCAAAAACTAGCTGAAAACTCTTCAAAGGAAGCTACTGAACAACTAAACAAAAAAACTAAGCAAGCCTTAAAAGCTGATAAAAAAGCTTTT 
CCTCAATTGGACAAGGCTGTTGCCAAAAACGAGGCACAAGTGCTTATAAAAACCTCTAAAGGTGATATAAATATCAAGTTATTTCCAAAATATGCT 
CCTTTAGCTGTTGAAAATTTTCTAACACATGCAAAAGAAGGATACTATAATGGGTTAAGTTTCCACAGAGTTATCAAAGATTTTATGATACAATCT 
GGTGACCCTAATGGAGACGGGACCGGTGGAAAATCTATATGGAATAGCAAAGATAAAAAGAAAGATTCTGGAAATGGTTTTGTTAATGAAATATCC 
CCTTACCTCTACAATATCAGGGGAAGTTTAGCAATGGCAAATGCTGGAGCTGATACTAATGGCAGCCAATTCTTTATCAATCAAAGCCAGCAAGAT 
CATTCCAAACAACTGTCAGATAAAAAAGTTCCTAAGGTGATTATTAAAGCCTATTCAGAGGGAGGAAATCCAAGTTTAGATGGTGGTTATACCGTC 
TTTGGACAAGTAATCTCTGGCATGGAAACTGTGGATAAAATTGCTTCGGTAGAAGTTACAAAATCAGATCAACCAAAAGAAAAAATTACTATTACA 
AGTATCAAAGTTATTAAAGACTACAAATTTAAA 

SEQ ID 18 

MKKHYLGLACVSILTLSGCESIERSLKGDRYVDQKLAENSSKEATEQLNKKTKQALKADKKAFPQLDKAVAKNEAQVLIKTSKGDINIKLFPKYA 
PLAVENFLTHAKEGYYNGLSFHRVIKDFMIQSGDPNGDGTGGKSIWNSKDKKKDSGNGFVNEISPYLYNIRGSLAMANAGADTNGSQFFINQSQQD 
HSKQLSDKKVPKVIIKAYSEGGNPSLDGGYTVFGQVISGMETVDKIASVEVTKSDQPKEKITITSIKVIKDYKFK 

SEQ ID 19 

ATGAAAAAATTATTATCTCTCAGTTTAGTAGCCATTAGTTTACTTAATTTGAGTGCTTGTGAATCTGTTGACCGCGCTATAAAAGGCGATAAATAC 
ATTGATGAAAAAACTGCCAAAGAAGAAAGCGAAGCAGCTTCTAAAGCCTATGAAGAAAGCATTCAAAAAGCTCTCAAAGCTGATGCTAGCCAATTT 
CCACAACTAACCAAAGAAGTCGGCAAAGAAGAAGCTAAGGTCGTAATGAGGACAAGTCAAGGGGACATTACCCTTAAGTTATTCCCAAAATATGCT 
CCCTTAGCTGTTGAGAACTTCCTCACCCATGCTAAAAAAGGCTACTATGATAACCTTACCTTCCATCGTGTGATCAACGACTTTATGATTCAATCA 
GGTGACCCCAAAGGAGATGGCACAGGTGGTGAATCGATTTGGAAAGGCAAGGATCCTAAAAAAGATGCTGGCAATGGCTTTGTCAACGAAATCTCT 
CCATTTTTATATCATATTCGCGGTGCTCTTGCCATGGCAAATGCTGGTGCTAATACTAACGGTAGCCAATTTTATATCAACCAAAACAAGAAAAAT 
CAAAGCAAGGGATTATCAAGTACCAACTACCCAAAACCTATCATCTCTGCCTATGAGCATGGCGGCAATCCAAGCTTAGATGGCGGTTATACTGTA 
TTTGGTCAAGTCATTGATGGTATGGATGTTGTCGATAAAATTGCCGCTACTTCTATCAACCAAAATGATAAACCAGAACAAGACATTACGATTACC 
TCAATTGACATTGTCAAAGATTATCGCTTTAAAAAC 

SEQ ID 20 

MKKLLSLSLVAISLLNLSACESVDRAIKGDKYIDEKTAKEESEAASKAYEESIQKALKADASQFPQLTKEVGKEEAKWMRTSQGDITLKLFPKYA 
PLAVENFLTHAKKGYYDNLTFHRVINDFMIQSGDPKGDGTGGESIWKGKDPKKDAGNGFVNEISPFLYHIRGALAMANAGANTNGSQFYINQNKKN 
QSKGLSSTNYPKPIISAYEHGGNPSLDGGYTVFGQVIDGMDWDKIAATSINQNDKPEQDITITSIDIVKDYRFKN 

SEQ ID 21 

ATGGTATTTATGGCAAATAAGAAAAAAACAAAAGGAAAGAAAACCAGAAGACCTACTAAGGCAGAAATAGAGCGTCAAAGAGCTATTCAAAGGATG 
ATTACTGCTCTTGTTTTAACAATTATTCTCTTCTTTGGTATTATCAGATTAGGTATTTTTGGTATTACAGTCTATAACGTCATCCGTTTTATGGTA 
GGTAGCTTGGCTTACTTATTTATTGCGGCAACTTTAATCTACCTTTATTTCTTTAAATGGTTGCGAAAGAAAGATAGCTTAGTAGCAGGTTTTTTG 
ATAGCTTCTTTAGGATTATTGATTGAGTGGCATGCTTACCTTTTCTCAATGCCTATTTTGAAAGATAAAGAAATTTTGCGTTCAACTGCTCGATTA 
ATTGTGTCTGATTTAATGCAATTTAAAATCACTGTTTTTGCCGGTGGAGGTATGTTGGGTGCTTTGATTTACAAGCCAATTGCTTTTCTCTTTTCT 
AATATTGGTGCCTATATGATTGGTGTTCTCTTCATCATTTTGGGTCTCTTTTTAATGAGTTCTCTGGAAGTTTATGACATCGTCGAATTTATTAGA 
GCTTTTAAAAATAAAGTGGCAGAGAAGCACGAGCAAAATAAAAAGGAGCGTTTTGCTAAGCGAGAGATGAAAAAAGCAATCGCTGAACAAGAGCGC 
ATAGAGCGTCAAAAAGCTGAAGAAGAAGCTTATTTAGCTTCGGTTAATGTAGACCCTGAAACGGGTGAGATTCTAGAGGATCAAGCTGAGGACAAT 
TTGGATGATGCGCTACCACCTGAGGTAAGTGAAACATCAACTCCGGTATTTGAGCCAGAGATCCTTGCTTATGAGACATCGCCTCAAAATGATCCT 
TTACCAGTAGAGCCGACAATTTATTTAGAAGACTATGATTCGCCGATTCCTAATATGAGAGAAAATGATGAGGAAATGGTTTATGATTTAGATGAT 
GATGTAGATGATAGTGATATAGAAAATGTCGACTTTACACCTAAAACGACACTGGTTTATAAATTACCAACGATAGATTTATTTGCACCAGATAAG 
CCTAAAAATCAATCCAAAGAAAAGGATTTAGTCCGAAAGAATATCAGAGTTTTAGAAGAAACATTTAGAAGTTTTGGTATCGATGTAAAAGTAGAA 
CGTGCTGAAATTGGACCATCAGTTACTAAATATGAAATTAAACCAGCAGTTGGAGTTCGTGTGAATCGTATTTCAAATCTATCTGACGACCTAGCT 
CTTGCTCTTGCAGCAAAAGATGTGCGTATAGAAACACCAATTCCTGGAAAATCATTAATAGGTATTGAAGTTCCTAACTCAGAAATTGCAACGGTT 
TCTTTCCGCGAACTTTGGGAACAATCTGATGCCAATCCTGAAAACCTTTTAGAAGTACCACTAGGAAAAGCTGTTAACGGCAATGCTCGCAGTTTT 
AACTTAGCTAGAATGCCGCATCTTTTGGTAGCTGGTTCAACTGGTTCAGGTAAATCTGTGGCAGTTAATGGAATTATTTCAAGTATTTTGATGAAG 
GCACGTCCAGATCAAGTTAAGTTTATGATGATTGATCCCAAAATGGTTGAATTATCTGTTTATAATGATATTCCACATTTATTAATCCCTGTTGTA 
ACCAATCCGCGTAAAGCAAGTAAGGCACTCCAAAAAGTTGTTGATGAAATGGAAAATCGATACGAGTTATTTAGCAAAATTGGTGTGCGTAATATA 
GCAGGTTATAATACAAAGGTTGAAGAGTTTAATGCTTCCTCTGAGCAAAAACAAATACCTTTGCCTTTAATCGTTGTCATTGTAGATGAATTGGCT 
GACTTGATGATGGTTGCTAGTAAAGAAGTTGAAGATGCTATTATTCGTTTGGGGCAAAAAGCACGTGCTGCAGGTATCCATATGATTCTTGCAACT 
CAACGTCCATCCGTAGATGTTATTTCTGGTTTGATTAAAGCAAATGTTCCGTCGCGTATTGCATTTGCTGTTTCAAGTGGTACTGATAGCCGTACG 
ATCCTTGATGAAAATGGTGCTGAAAAGCTCTTGGGACGGGGTGACATGCTCTTTAAGCCTATTGATGAGAATCATCCAGTACGACTACAAGGTTCC 
TTTATTTCAGATGATGATGTTGAAAGGATCGTTGGTTTTATCAAAGACCAAGCCGAGGCTGACTATGATGATGCCTTTGATCCTGGAGAAGTATCT 
GAAACAGATAACGGCTCTGGTGGTGGCGGCGGAGTACCTGAAAGTGATCCTCTTTTTGAAGAAGCCAAGGGACTCGTTTTAGAGACGCAAAAAGCA 
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AGTC3CCTCAATGATTCAACGCCGATTGTCTGTTGGTTTCAATAGAGCAACAAGACTAATGGAAGAATTAGAAGCAGCGGGGGTTATTGGTCCAGCA 
GAAGGAACCAAGCCACGAAAAGTTTTAATGACTCCAACTCCGAGTGAA 

SEQ ID 22 

MVFMANKKKTKGKKTRRPTKAEIERQRAIQRMITALVLTIILFFGIIRLGIFGITVYNVIRFMVGSLAYLFIAATLIYLYFFKWLRKKDSLVAGFL 
IASLGLLIEWHAYLFSMPILKDKEILRSTARLIVSDLMQFKITVFAGGGMLGALIYKPIAFLFSNIGAYMIGVLFIILGLFLMSSLEVYDIVEFIR 
AFKNKVAEKHEQNKKERFAKREMKKAIAEQERIERQKAEEEAYLASVNVDPETGEIIjEDQAEDNLDDALPPEVSETSTPVFEPEILAYETSPQNDP 
LPVEPTIYLEDYDSPIPNMRENDEEMVYDLDDDVDDSDIENVDFTPKTTLVYKLPTIDLFAPDKPKNQSKEKDLVRKNIRVLEETFRSFGIDVKVE 
RAEIGPSVTKYEIKPAVGVRVNRISNLSDDLALALAAKDVRIETPIPGKSLIGIEVPNSEIATVSFRELWEQSDANPENLLEVPLGKAVNGNARSF 
NLARMPHLLVAGSTGSGKSVAVNGIISSILMKARPDQVKFMMIDPKMVELSVYNDIPHLLIPWTNPRKASKALQKWDEMENRYELFSKIGVRNI 
AGYNTKVEEFNASSEQKQIPLPLIWIVDELADLMMVASKEVEDAIIRLGQKARAAGIHMILATQRPSVDVISGLIKANVPSRIAFAVSSGTDSRT 
ILDENGAEKLLGRGDMLFKPIDENHPVRLQGSFISDDDVERIVGFIKDQAEADYDDAFDPGEVSETDNGSGGGGGVPESDPLFEEAKGLVLETQKA 
SASMIQRRLSVGFNRATRLMEELEAAGVIGPAEGTKPRKVLMTPTPSE 

SEQ ID 23 

ATGGTTAAAAGAAATCAAAGAAAAAAAAGTGCGCCTAAGAAGCGTTTAACAAAAGCAGAAGTGGAAAAGCAACGTGCCATTAAGAGGATGATTTTA 
TCTGTTTTAATGGCTTTGTTGCTTATTTTTGCGATGCTTCGCTTGGGCGTCTTTGGTGTGACAACTTATAATATGATTCGTTTTTTGGTGGGTAGT 
TTAGCCTATCCGTTTATGTTTGCCTGGTTAATTTACTTATTTTGTTTTAAATGGTTACGGCAAAAAGATGGAATGATTGCGGGAGTTGTTATTGCC 
TTTTTGGGATTGCTAGTTGAGTGGCACGCCTTCTTATTTGCGATGCCTAGGATGCTTGATCAAGATATTTTTCTAGGCACTGCTCGGCTAATTACA 
AGAGATTTACTAGCCCTGCGCGTGACTGAATTTGTTGGTGGAGGAATGCTTGGTGCATTACTTTATAAACCCATAGCCTTTTTATTTTCGAATATC 
GGCTCTTACTTTATTGGTTTTTTGTTTATCTTATTAGGATTATTTCTAATGACGCCTTGGGATATCTATGATGTGAGTCACTTTGTGAAAGAGGCT 
GTTGATAAACTAGCAGTGGCTTATCAGGAAAATAAAGAAAAGCGGTTCATCAAACGAGAAGAGCACCGCTTACAAGCTGAAAAAGAGGCTTTAGAG 
AAACAAGCACAAGAGGAAGAAAAACGTCTAGCAGAATTGACGGTTGATCCTGAGACGGGAGAGATTGTTGAGGATAGTCAGTCTCAAGTCAGCTAT 
GATTTGGCTGAGGATATGACAAAAGAACCAGAGATTCTTGCTTATGATAGTCACCTCAAAGACGATGAGACAAGCTTATTTGATCAAGAAGACTTG 
GCTTACGCTCATGAGGAAATTGGGGCTTATGACTCTTTATCTGCTTTAGCATCTTCTGAAGATGAGATGGATATGGATGAACCTGTTGAAGTTGAT 
TTCACACCAAAAACCCATCTTCTTTATAAACTTCCAACGATAGATTTATTTGCACCAGATAAGCCCAAAAACCAGTCCAAAGAGAAAAACTTAGTC 
CGCAAAAATATCAAGGTGCTTGAAGATACCTTCCAAAGTTTTGGGATTGATGTCAAGGTAGAGCGAGCAGAAATCGGGCCTTCCGTCACCAAATAT 
GAAATCAAGCCAGCTGTCGGGGTCCGAGTTAATCGTATTTCAAATCTTGCTGATGATTTGGCACTTGCTCTGGCTGCTAAAGATGTTCGTATTGAA 
GCACCAATTCCTGGAAAATCCTTAATAGGTATTGAAGTTCCTAACTCAGAAATTGCAACGGTTTCTTTCCGCGAACTTTGGGAACAATCTGATGCC 
AATCCTGAAAACCTTTTAGAAGTACCACTAGGTAAAGCTGTTAATGGCAATGCGCGCAGTTTTAACTTAGCTAGAATGCCGCATCTTTTGGTAGCT 
GGTTCAACTGGTTCAGGTAAATCTGTGGCAGTTAATGGCATTATTTCAAGTATTTTGATGAAGGCACGTCCAGATCAAGTTAAGTTTATGATGATT 
GACCCCAAAATGGTTGAATTATCTGTTTATAATGATATTCCACATTTATTAATCCCAGTTGTAACCAATCCGCGTAAAGCCAGTAAGGCACTCCAA 
AAAGTGGTTGATGAGATGGAAAACCGCTACGAGTTATTTAGTAAAATTGGTGTGCGTAATATAGCAGGTTATAATACAAAGGTTGAAGAGTTTAAT 
GCTTCTTCTGAGCAAAAACAAATACCGTTGCCTTTAATCGTTGTCATTGTAGATGAATTGGCTGACTTGATGATGGTGGCTAGTAAAGAAGTTGAA 
GATGCTATTATTCGTTTGGGACAAAAAGCACGTGCTGCAGGTATCCATATGATTCTTGCAACTCAACGTCCCTCTGTAGATGTTATTTCTGGTTTG 
ATTAAAGCAAATGTTCCGTCGCGTATGGCATTTGCTGTTTCAAGTGGTACTGATAGCCGTACGATCCTTGATGAAAATGGTGCTGAAAAGCTCTTG 
GGACGGGGTGATATGCTCTTTAAGCCGATTGATGAAAATCACCCTGTTCGCTTGCAAGGGTCTTTCATCTCAGATGATGATGTGGAGCGTATTGTC 
AACTTTATCAAAGACCAAACTGAAGCGGATTATGATGACGCCTTTGATCCTGGTGAAGTTAGCGACAATGATCCTGGTTTTTCTGGAAATGGCGGA 
GCTGCTGAAGGTGATCCTCTTTTTGAAGAAGCAAAAGCCTTGGTCTTAGAAACACAAAAAGCTAGTGCCTCAATGATTCAAAGGCGTTTGTCGGTT 
GGATTTAATCGTGCCACGCGCTTGATGGATGAATTGGAAGAAGCAGGTGTTATCGGTCCAGCAGAAGGAACCAAGCCTCGTAAGGTATTGCAGACA 
AAC 

SEQ ID 24 

MVKRNQRKKSAPKKRLTKAEVEKQRAIKRMILSVLMALLLIFAMLRLGVFGVTTYNMIRFLVGSLAYPFMFAWLIYLFCFKWLRQKDGMIAGWIA 
FLGLLVEWHAFLFAMPRMLDQDIFLGTARLITRDLLALRVTEFVGGGMLGALLYKPIAFLFSNIGSYFIGFLFILLGLFLMTPWDIYDVSHFVKEA 
VDKLAVAYQENKEKRFIKREEHRLQAEKEALEKQAQEEEKRLAELTVDPETGEIVEDSQSQVSYDLAEDMTKEPEILAYDSHLKDDETSLFDQEDL 
AYAHEEIGAYDSLSALASSEDEMDMDEPVEVDFTPKTHLLYKLPTIDBFAPDKPKNQSKEKNLVRKNIKVLEDTFQSFGIDVKVERAEIGPSVTKY 
EIKPAVGVRVNRISNLADDLALALAAKDVRIEAPIPGKSLIGIEVPNSEIATVSFRELWEQSDANPENLLEVPLGKAVNGNARSFNLARMPHLLVA 
GSTGSGKSVAVNGIISSILMKARPDQVKFMMIDPKMVELSVYNDIPHLLIPWTNPRKASKALQKWDEMENRYELFSKIGVRNIAGYNTKVEEFN 
ASSEQKQIPLPLIWIVDELADLMMVASKEVEDAIIRLGQKARAAGIHMILATQRPSVDVISGLIKANVPSRMAFAVSSGTDSRTILDENGAEKLL 
GRGDMLFKPIDENHPVRLQGSFISDDDVERIWFIKDQTEADYDDAFDPGEVSDNDPGFSGNGGAAEGDPLFEEAKALVLETQKASASMIQRRLSV 
GFNRATRLMDELEEAGVIGPAEGTKPRKVLQTN 

SEQ ID 25 

ATGCATATTGAGACTGTTATTGATTTCAAAGAATTAGGAAAAAGATATCGTTTTAAAAATCCTACAAAAGAATTAATAGCTGATACTTTAGAACAA 
GTCTTAGAAGTGATAAAAGAAGTTGATTATTATCAATCTCAAAATTATTATGTTGTTGGTTATTTATCTTATGAAGCATCTGCTGCTTTTGATTCA 
CATTTTAAAGTTTCTCAACAGAAGTTGGCTGGAGAACATCTAGCTTATTTTACAGTACATAAAGATTGTGAGAACGAAGCTTTTCCTTTAAGTTAT 
GAAAATGTTAGATTAGCAGATAATTGGACTGCTAATGTTTCTGAGCAAGAATATCAAGAGGCAATTGCTAATATTAAAGGACAAATTAGACAAGGA 
AATACTTATCAAGTAAATTATACACTAGAGCTTAGCCAACAATTATGCTCGGATCCCTTTAGTGTTTATGAACGCCTAATGGTAGAACAAGGAGCA 
GGATATAATGCTTATATTGCCTACGACGATAAAAGGATTTTATCTGTAAGCCCGGAATTGTTCTTTAAGAAGAAGGATGAAGTCTTAACAACTAGA 
CCAATGAAGGGAACAAGCGCTAGAAAGCCTACTTATCAAGAAGATGTGGCGGAGCGAGATTGGTTGGCAAATGATCCTAAAAATCGTTCTGAAAAT 
ATGATGATTGTTGATTTATTAAGAAACGATATGGGCCGTATCTGTGATGTTGGAACAGTTAAGGTAAAAAAACTATGTCAAGTGGAGCAGTATGCA 
ACTGTGTGGCAAATGACATCAACTATTGAAGGAGTTTTATCGCCAGAAGTGACACTTATGTCTATTTTTCAAGCTCTATATCCTTGTGGATCTATC 
ACTGGAGCTCCTAAGATATCAACAATGGCTATTATTAATGAGTTGGAAAAACGGCCAAGAGGTATTTATTGTGGGACGATAGGACTTTGCATGCCA 
GACGGACAAGCTATTTTTAACGTTCCTATTCGCACAGTACAAATGAAAGGTCAACAAGCCTATTACGGCGTTGGTGGAGGTATTACGTGGGAGAGC 
CAGACAGATTCTGAATATGAAGAAACCCGTCAAAAATCAGCTGTTTTAACACGTGTCAATCCAAAATTTCAATTAATAACTACAGGAAGAGTGACT 
GAAAATAAACTTCTTTTCTCTCAACAACATGTCGAGAGATTAGTTGAATCAGCGTCTTATTTTGCTTATTCTTTTGATAAAAGTAAATTCGAAAGG 
GAACTGAAAAAATACCTTCATCAGCTAGATGAGAAGGATTACCGCTTGAAAATAATGCTTGATAAAACTGGTAAGGTAACGTTTGAGGTAAAACAA 
CTAGTGAATTTATCAAAAAAGTTTTTAACGGCAGAGGTGGTCGTACAAGACTACCCTATTAAATTATCCCCGTTTACTTATTTTAAAACTTCTTAT 
CGCCCACATATTATTGAAGGTCAGAATGAAAAGATATTTGTATCTCCTGAGGGGTTGCTATTGGAAACAAGTATTGGGAATATTGTTTTAGAAAAA 
AATGGAAGGTTTTTAACCCCAGATTTATCAGAAGGAGGGTTGAATGGGATTTATCGTCGTCATCTCCTTAAAAACCAAAAAGTAATTGAAGCACCA 
CTAACTTTAAAAGATTTAGAATCAGCCGATGCTATATACGCCTGTAATGCTGTTAGAGGGCTTTATCCTCTAAACCTAAAG 

SEQ ID 26 

MHIETVIDFKELGKRYRFKNPTKELIADTLEQVLEVIKEVDYYQSQNYYWGYLSYEASAAFDSHFKVSQQKLAGEHLAYFTVHKDCENEAFPLSY 
ENVRLADNWTANVSEQEYQEAIANIKGQIRQGNTYQVNYTLELSQQLCSDPFSVYERLMVEQGAGYNAYIAYDDKRILSVSPELFFKKKDEVLTTR 
PMKGTSARKPTYQEDVAERDWLANDPKNRSENMMIVDLLRNDMGRICDVGTVKVKKLCQVEQYATVWQMTSTIEGVLSPEVTLMSIFQALYPCGSI 
TGAPKISTMAIINELEKRPRGIYCGTIGLCMPDGQAIFKVPIRTVQMKGQQAYYGVGGGITWESQTDSEYEETRQKSAVLTRWPKFQLITTGRVT 
ENKLLFSQQHVERLVESASYFAYSFDKSKFERELKKYLHQLDEKDYRLKIMLDKTGKVTFEVKQLVNLSKKFLTAEWVQDYPIKLSPFTYFKTSY 
RPHIIEGQNEKIFVSPEGLLLETSIGNIVLEKNGRFLTPDLSEGGLNGIYRRHLLKNQKVIEAPLTLKDLESADAIYACNAVRGLYPLNLK 

SEQ ID 27 
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TTGGGTATGCATAGAAAAACTATTATTGATTTCAAAGAGCTCGGGCAACGCTATCTTTTT6ATGAGCCATTAGTAGAATTGGTAGCCAAGTCCTTA 
GATCAGGTCGGTCCAGTCATTGAAAAAGTACAACACTACCAACAGCTGGGCTATTACGTGGTGGGCTATCTCAGTTATGAAGCAGCTGCTTTTTTT 
GACAATGCCCTACAAACCCATAATGACAGACTAGGCAACGAGTACCTTGCCTATTTTACAGTGCACAAAACCTGTCAAAAAAAAGACCTACCTCTT 
GATTATGACAGCATTACTATCCCTAACCAATGGGTCAGCGCAACTCAAAAAGAAGCCTATCAAAAAGCCATTGAAACCATTCACCGTGAGATGCAA 
CAGGGCAATACTTATCAGGTTAACTACACCCTTCAATTAACTCAGGAACTCAATGCAGCTGATAGTTTAGCCATTTACAATAAACTCGTCGTTGAA 
CAGGCTGCTGGCTACAATGCCTACATCGCCCATGATGAGTTTGCCGTTATTTCAGCTAGTCCTGAATTGTTCTTTAAACAAGAGGGCAACAGGTTA 
ACTACTAGGCCTATGAAAGGCACCACCAAACGAGGGGTTAATAGCTGGCTGGATCAACAAGAACATGACTGGCTCCAAGCTGACGGGAAAAACCGT 
TCTGAAAACATGATGATTGTGGATTTGCTCCGCAATGACATGGGGAAAATTTGCCAAACAGGCAGTGTTCGTGTTGATAGGCTCTGTGAGGTCGAG 
CGATACTCTACCGTCTGGCAAATGACCTCAACTATTGTTGGTGACCTCAAAGCGGACTGTGACCTGATAGACATTCTCAAAGCTCTCTTTCCTTGT 
GGCTCTATCACAGGGGCACCAAAAGTCTCCACCATGGCAATTATCACATCTCTGGAGCCAAAACCAAGGGGGATTTATTGTGGAAGTATTGGCATT 
TGCCTACCTGATGGTCGCCGTTTCTTCAATGTTCCCATTAGAACCATCCAGCTCAGTCATAATCAAGCTACTTATGGTGTCGGAGGCGGCATCACT 
TGGCAAAGCAAGTGGGAAGACGAATACGAGGAAGTCCATCAAAAAACAGCTTTTCTCTATCGGCACAAACAAATCTTTGACCTCAAAACAACCGCC 
AAGGTGGAACACAAAAAAATAGCCTTCCTTGAGCAACACCTCAATCGCCTTAAAGAAGCAGCCACTTATTTTGCTTACCCTTATAATGAAAAAGCT 
TTGCAGAAACAACTGTCAACCTATTTGGAAAATAAGAATAATGCTGCCTACCGTTTGATGATTCGTTTATCCAAAGATGGAAAGATTAGCCTCTCT 
GATCAACCCTTGGAACCTTTGTCAGCCGATTTTCTGACAGCTCAACTCTCTTTACAGAAAAAGGACGTGACAGCTTCGCCTTTTACCTACTTTAAG 
ACCAGCTACCGGCCTCATATTGAGCAAAAATCTTATGAACAGCTATTCTATAACCAAGCGGGGCAATTATTGGAAACGTCCATTGGCAATCTCTTT 
GTTCAGCTGGGTCAGACCCTCTACACACCACCAGTGGCTGTGGGGATTTTACCAGGACTTTTTCGCCAAGAACTGCTAGCTACTGGTCAAGCTCAG 
GAAAAAGAGGTGACACTAGCTGATTTAAAAGAGGCTAGCGCTATTTTTGGAGGAAATGCTGTCCGTGGCCTTTATCCTCTCAACCTTGAGCTTACT 
CACCTTGATGCCCTCTTAGCTAAGAGTCAAGCC 

SEQ ID 28 

LGMHRKTIIDFKELGQRYLFDEPLVELVAKSLDQVGPVIEKVQHYQQLGYYWGYLSYEAAAFFDNALQTHNDRLGNEYLAYFTVHKTCQKKDLPL 
DYDSITIPNQWVSATQKEAYQKAIETIHREMQQGNTYQVNYTLQLTQELNAADSLAIYNKLWEQAAGYNAYIAHDEFAVISASPELFFKQEGNRL 
TTRPMKGTTKRGVNSWLDQQEHDWLQADGKNRSENMMIVDLLRNDMGKICQTGSVRVDRLCEVERYSTVWQMTSTIVGDLKADCDLIDILKALFPC 
GSITGAPKVSTMAIITSLEPKPRGIYCGSIGICLPDGRRFFNVPIRTIQLSHNQATYGVGGGITWQSKWEDEYEEVHQKTAFLYRHKQIFDLKTTA 
KVEHKKIAFLEQHLNRLKEAATYFAYPYNEKALQKQLSTYLENKHNAAYRLMIRLSKDGKISLSDQPLEPLSADFLTAQLSLQKKDVTASPFTYFK 
TSYRPHIEQKSYEQLFYNQAGQLLETSIGNLFVQLGQTLYTPPVAVGILPGLFRQELLATGQAQEKEVTLADLKEASAIFGGNAVRGLYPLNLELT 
HLDALLAKSQA 

SEQ ID 29 

ATGGTCACAGGAGGATTCCGACTAGACCTCTTACTTGAGATAACTAAGATAGCTCGTGCAACTTACTATTATCAACTAAAGAAACTGAATAAACCA 
AATAAAGACAAAGCAATCAAATCTGACATTCAATCCATTTATGATGAACATAGAGGAAACTATGGCTATCGTCGGATTTATTTAGAACTGCGAAAT 
CGTGGCTTTGTCATCAACCACAAAAGGGTGCAAGGCTTGATGAAAAGTATGGGCTTGACTGCTCGTATTCGTCGTAAGCGCAAGTATGCCTCTTAC 
AAAGGTGAGGTTGGTAAGAAGGCTGATAACCTGATTCAACGCCAGTTTGAGGGGTCGAAGCCCTATGAGAAGTGCTATACCGATGTGACGGAGTTT 
GCTTTACCTGAAGGGAAACTTTATCTATCGCCTGTTCTTGATGGCTATAACAGTGAGATAATTGATTTTACCCTGTCTCGGTCTCCTGACTTGAAA 
CAGGTTCAAACCATGCTTGAGAGGGCTTTTCCTGCGGCTTCATACAGCGAAACCATTCTCCACAGCGACCAAGGCTGGCAGTACCAGCACAAGTCC 
TACCATCAATTTCTGGAGGACAAAGGCATTCGTCCTTCTATGTCACGGAAGGGGAACAGTCCTGACAACGGTATGATGGAATCTTTCTTTGGGATT 

AAGCGAATCAAAGCAAAACTAAAAGGACTTAGTCCTGTGCAATACAGAACTAAATCCTTCACT 

SEQ ID 30 

MVTGGFRLDLLLEITKIARATYYYQLKKLNKPNKDKAIKSDIQSIYDEHRGNYGYRRIYLELRNRGFVINHKRVQGLMKSMGLTARIRRKRKYASY 
KGEVGKKADNLIQRQFEGSKPYEKCYTDVTEFALPEGKLYLSPVLDGYNSEIIDFTLSRSPDLKQVQTMLERAFPAASYSETILHSDQGWQYQHKS 
YHQFLEDKGIRPSMSRKGNSPDNGMMESFFGILKSEMFYGLEKSYKSLDDLEQAITDYIFYYNNKRIKAKLKGLSPVQYRTKSFT 

SEQ ID 31 

ATGCTACTTGAAATCCTTGATTTATCACGCTCCACCTATTACTATCAAGTGAAGCGACTAGCTCAAGGAGATAAGGATATAGAACTAAAGCATGTG 
ATTCGAGAGATTTATGATGAGCATAAAGGTAATTACGGTTATCGTCGGATTCATATGGAGTTGCGTAACCGAGGATTTGTGGTCAATCATAAGAAA 
GTTCAACGTCTCATGAAAGTCATGGGCTTAGCAGCCCGCATTCGTCGGAAGCGCAAGTATTCTTCTTACAAAGGAGAGGTTGGTAAGAAGGCTGAT 
AATCTGATTAAACGTCACTTCGAAGGCTCTAAACCTTACGAAAAATGTTACACTGATGTGACGGAGTTGGCCTTACCTGAAGGAAAACTCTACTTA 
TCACCTGTTCTTGATGGCTATAACAGTGAGATTATTGATTTCACTCTATCTCGGTCTCCTAACTTGAAACAGGTTCAAACCATGCTTGAGAAGACT 
TTTCCAGCAGATTCATACAGCGGAACTATTCTTCATAGTGACCAGGGGTGGCAATACCAACACCAGTCCTACCATGATTTTTTAGAGTCTAAAGGT 
ATTCTGGCATCCATGTCCCGCAAAGGGAATAGTCCGGATAACGGCATGATGGAATCCTTCTTTGGCATTCTCAAATCTGAAATGTTTTATGGACTC 
GAGACAACTTATCAATCACTTGACAAGCTTGAAGAAGCTATTACAGATTACATTTTTTACTACAACAACAAACGAATTAAAGCAAAACTAAAAGGA 
TTTAGTCCTGTCCAATACAGAACTAAATCCTTTCAA 

SEQ ID 32 

MLLEILDLSRSTYYYQVKRLAQGDKDIELKHVIREIYDEHKGNYGYRRIHMELRNRGFWNHKKVQRLMKVMGLAARIRRKRKYSSYKGEVGKKAD 
NLIKRHFEGSKPYEKCYTDVTELALPEGKLYLSPVLDGYNSEIIDFTLSRSPNLKQVQTMLEKTFPADSYSGTILHSDQGWQYQHQSYHDFLESKG 
ILASMSRKGNSPDNGMMESFFGILKSEMFYGLETTYQSLDKLEEAITDYIFYYNNKRIKAKLKGFSPVQYRTKSFQ 

SEQ ID 33 

ATGAAATTAAGTTATGAAGATAAACTAGAAATATACGAGTTAAGAAAGATCGGGATGTCCTGGTCTCAGATTAGTCAACGATATGATGTTCGTATC 
TCGAATCTTAAATACATGATAAAACTCATGGATCGGTATGGTGTAGAAATCGTCGAAAAAGGTAGAAATGAGTATTATCCACCTGAATTAAAGCAG 
GAAATGATAGATAAAGTCTTGATTCATGGTTGTTCTCAACTCTCTGTTTCTCTTGATTATGCTCTCTCTAATTGTTCTATACTCACAAATTGGCTT 
TCCCAATTTAAGAAAAATGGTTATACTATTGTTGAGAAAACAAGAGGGAGACCGAGTAAAATGGGACGTAAGCGTAAGAAAACTTGGGAAGAAATG 
ACAGAGCTCGAGCGACTTCAGGAAGAAAATGAGCGCTTGAGAACGGAGAATGCCTTTCTAAAAAAGTTGAGGGATTTGCGCTTGAGGGACGAAGCC 
TTACAGAGCGAACGGCAGAAACAATTAGAGAAATGGTCACAGGAGGATTCCGAC 

SEQ ID 34 

MKLSYEDKLEIYELRKIGMSWSQISQRYDVRISNLKYMIKLMDRYGVEIVEKGRNEYYPPELKQEMIDKVLIHGCSQLSVSLDYALSNCSILTNWL 
SQFKKNGYTIVEKTRGRPSKMGRKRKKTWEEMTELERLQEENERLRTENAFLKKLRDLRLRDEALQSERQKQLEKWSQEDSD 

SEQ ID 35 

ATGAAATTTAATCAAGAAACGAAAGTTAAGATTTATGAGTTACGGCAAATGGGAGAGTCCATTAAATCCATATCAAAAAAGTTTGATATGGCAGAA 
TCCGATCTCAAATATATGATTCGCTTGATTGATAGGTATGGGGTAACCATTGTTCAAAAATGTAAGAATCATTATTATTCTCCAGAACTGAAGCAA 
GAGATAATAAATAAAGTCCTGATTGACGGCCAATCTCAGAAACAAACATCCTTAGATTATGCTTTACCAACTTCTAGTATGCTCTCAAGGTGGATA 
GCGCAATACAAGAAAAACGGTTATACTATTCTTGAAAAACCAAGAGGGAGACCGAGTAAGATGGGGCGTAAACGTAAGAAAAATTTGGAAGAGATG 
ACAGAGGTTGAACGTCTTCAGAAGGAATTAGAATACCCTAGAGCGGAGAATGCTGTGCTAAAAAAGCTGAGAGAATACCGCTTGAGGGACGAAGCA 
AAACTCAAAGAGCAACAGAAATCATTCAAGCAT 

SEQ ID 36 

MKFNQETKVKIYELRQMGESIKSISKKFDMAESDLKYMIRLIDRYGVTIVQKCKNHYYSPELKQEIINKVLIDGQSQKQTSLDYALPTSSMLSRWI 
AQYKKKGYTILEKPRGRPSKMGRKRKKNLEEMTEVERLQKELEYPRAENAVLKKLREYRLRDEAKLKEQQKSFKH 
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SEQ ID 37 

TTGAAAAATCAACAAAAATTAATGTATCTAGAGAGTATCGAGCTATACTCAAACATCACTAAAGCCGCTGCACACCTTTTTATTTCTCAACCTTAC 
CTAAGCAAAGTGATCAAGCAATTAGAAAATGAGTTAGAAATAAAACTCATCCAGAGCCAAGGACACCAAACCTTTTTAACTTATGCTGGACAGAGA 
TATCTATTCTACCTAAAAGAAATTGATATGATTGAGCGTCAAATGGCCAAAGAACTATATCTCATCCGTTCTGATAAAAAAGGAGAAATCACACTT 
GGGATTAACTCTGGCTTAGCAAGTTCTATTCTGGCAAATGTACTTCCCAAATTTAACTTGGAGCACCCAGAAATTTCTGTCAAATTACTCGAAAAC 
AATCAAAATATTTCTGAACAATTGGTAGCGAGTGGTGATATTGACCTAGCTGTTGGGATGGCTCCTATCCTTTATAAAGATGGAATTGCATCAACC 
ACTATTTACCGCGACGAATTGTTTTTAATGATACCTACCACCAGCCAACTCTACAACGCTGAAAAACGTGGACAGATTATTCCTTTTGAATATCCT 
ATTTCAGTTCTAGACAATGAACCTCTTATCCTAACACCATTAGAGTACGGAATTGGCAAAACAATTGCACAATTCTATGAGCTTCATCACATGTCA 
TTAAATCAGATGATTACAACTAGTACCGTTCCTACAGCAGCTAGCCTATCTTTGTCAGGGATGGGAGCAACATTTGTTCCACAAACTCTCATTCAT 
CGCTATTTGGATAAAGAGTGCAATGTCTACCATTTTCATAAGAATAAGTTATTTTCAGAGTACATTATGATTTATAAAAAAGATGTTGAATTATCT 
GGAATTGCTCTCCTACTTTATAAAGCTTTTTTAACCAAG 

SEQ ID 38 

MKNQQKLMYLESIELYSNITKAAAHLFISQPYLSKVIKQLKNELEIKLIQSQGHQTFLTYAGQRYLFYLKEIDMIERQMAKELYLIRSDKKGEITL 
GINSGLASSILANVLPKFNLEHPEISVKLLENNQNISEQLVASGDIDLAVGMAPILYKDGIASTTIYRDELFLMIPTTSQLYNAEKRGQIIPFEYP 

ISVLDNEPLILTPLEYGIGKTIAQFYELHHMSLNQMITTSTVPTAASLSLSGMGATFVPQTLIHRYLDKECNVYHFHKNKLFSEYIMIYKKDVELS 
GIALLLYKAFLTK 

SEQ ID 39 

TTGATAAGACAAGGAGAATCCTATTTGGATATTAAACAAATTCGTTATTTTATCGCAATCGTTGAAAATCATTTTAACTTGAGCCAGGCGGCGGAA 
CTGTTGTATGTGTCGCAGCCGACACTTAGCATGATGATCAATGATTTTGAAAAAAGAGAAAATGTTAAGCTCTTCAAACGAAAAAGAGGTCGTATT 
ATTGGGTTAACCTATCTTGGTGATAATTATTATAAGGACGCTCAAAAGGTTCTCAGTCTCTATGATGACATGTTTTTGAAATTGCATGATCACAGT 
AAAGGGTTAAAGGGAAGTATCAATATTGGTATTCCTCCTCTTATTTTATCAGTTGTTTTCTCAGAAGTAATGCCAAAACTGATTTTAGAAAATCCG 
GGGATTCAATTCAATGTTAAGGAGATTGGTGCTTACCAACTAAAAAATGAACTACTCGTGGGAAATGTTGACGTCGCAGTCTTGTTATCCCCAACA 
GGCATCGCTGATAATTTGGTTGAGACTTATGAAATCCAGAGATCAGAATTATCTGTATGCCTGTCTCCACGCCATCGTTTAGCTTCCAAAAAAGTT 
ATTCAGTGGGAAGATTTAACAGATGAACAACTTGCCCTATTTGATCCTAGTTTCATGGTTCACCATTTAGTGCTTGAAGCTTGCGAGCGTCACCAA 
GTCAGACCTAATATTATTTTGACGTCCTCTTCCTGGGATTTTATGCTTAATTCTACCAAGATTAATCACAACGTCTTAACTATTTGTCCCAAACCT 
ATTACAGAATTATACCAATTAAAGGACATTAAGTGTATTCCAATGGAACGTCCCATTTCTTGGCGTGTTGTCTTAACACGCCTCCGGAAAAAAAGT 
TATTCTGAAATAGAAGCCTACATCATGGACGACTTGCTACAGTCTTTTTTTAAG 

SEQ ID 40 

LIRQGESYLDIKQIRYFIAIVENHFNLSQAAELLYVSQPTLSMMINDFEKRENVKLFKRKRGRIIGLTYLGDNYYKDAQKVLSLYDDMFLKLHDHS 
KGLKGSINIGIPPLILSWFSEVMPKLILENPGIQFNVKEIGAYQLKNELLVGNVDVAVLLSPTGIADNLVETYEIQRSELSVCLSPRHRLASKKV 
IQWEDLTDEQLALFDPSFMVHHLVLEACERHQVRPNIILTSSSWDFMLNSTKINHNVLTICPKPITELYQLKDIKCIPMERPISWRWLTRLRKKS 
YSEIEAYIMDDLLQSFFK 

SEQ ID 41 

ATGGCCAATGCATCTTTGCGACATCAATTATTTGAAAAACTTGACCAAAAATGTGATCAAATGGTTGCTATTCGTCGCTATTTACATGAAAATCCC 
GAATTATCATTTAAAGAGACAAAAACAGCAGCTTATATTTCAGATTTTTATAAAGGTAAGGACTGTCATGTTCAGACACAATTTGGTGGTATGAAT 
GGCGTCGTAGTTGATATCTATGGTGATAAAGCGACAGATAAGCCCATCAAACACATTGCTTTGAGAGCCGACTTTGATGCTCTTCCAATTCAGGAA 
GAGACAGGGCTTTCTTTTGCTTCAAAAACAGCGGGCGTCATGCATGCTTGTGGACATGATGCCCATACAGCTTATTTATTGATTTTGGCTGAGAGC 
TTGATTGAATTAAAATCAGAATTTTCAGGTCATATCCGTATCTTACATCAACCGGCTGAAGAGGTGCCACCAGGCGGAGCAAAAGCAATGATTGAA 
GCAGGATGTTTAGATGGCATTGATGCTGTCCTTGGTATCCATGTTATGTCAACGATGGAAGAGGGAACGGTACAATATCACGCAGGTCCCATTCAA 
ACAGGGCGTGCCACTTTTAAAGTTATTTTGCAAGGTAAGGGTGGACATGGTTCCATGCCACATCGTGCAAATGATACAATTGTTGCAGCTTCTAGT 
TTTGTTATGGCAGCGCAAACGATTGTCAGTCGTCGAGTTAATCCATTTGACACAGCAGTAGTTACTATCGGATCTTTTGATGGTAAAGGTTCTGCT 
AATGTGATCAAAGATAGTGTAACCTTAGAAGGTGATGTGCGCGTGATGTCTGAAGAGACACGAGGTGTTGTTGAGGAGGAATTTAAGCGTATTCTA 
GATGGAATAGCACAAACTTATGGTGTTAGTTATCAGTTAGACTATCAGAATGATTATCCTGTTTTAGTTAATAACAGTGAAGTGACACAGAAAGTT 
GCAAATAGTTTAAAATCTGTTGCTATAAAAGAAATTTTAGATGTCATTGATTGCGACCCTCAAACGCCGTCTGAAGATTTTGCCTATTATGCTCAA 
ACAATCCCAGCTTGCTTCTTCTATGTTGGAGCACATGAAGAGGGGCAACCATATTACCCACATCATCATCCAAAATTCCAAATTGCAGAATCATCA 
TTGATGGTATCTGCTAAATCAATGGCAACAGCAGCGCTTGCTATGCTTGTAGAAGGAGAA 

SEQ ID 42 

MANASLRHQLFEKLDQKCDQMVAIRRYLHENPELSFKETKTAAYISDFYKGKDCHVQTQFGGMNGVWDIYGDKATDKPIKHIALRADFDALPIQE 
ETGLSFASKTAGVMHACGHDAHTAYLLILAESLIELKSEFSGHIRILHQPAEEVPPGGAKAMIEAGCLDGIDAVLGIHVMSTMEEGTVQYHAGPIQ 
TGRATFKVILQGKGGHGSMPHRANDTIVAASSFVMAAQTIVSRRVNPFDTAWTIGSFDGKGSANVIKDSVTLEGDVRVMSEETRGWEEEFKRIL 
DGIAQTYGVSYQLDYQNDYPVLVNNSEVTQKVANSLKSVAIKEILDVIDCDPQTPSEDFAYYAQTIPACFFYVGAHEEGQPYYPHHHPKFQIAESS 
LMVSAKSMATAALAMLVEGE 

SEQ ID 43 

ATGTTAACGACAAAGGAAAATTTCAAAGGAAATAACAAATTATTGGTGGGAATTGTACTCGCTGTACTATCATTTTGGTTATTTGCACAGTCTATT 
TTAAACATGGGACCAGATGTTCAGTCATCATTAGGTATTTCATCTGGTGCAATGGATATTGGTGTCTCAAGTACGGCATTGTTTTCAGGTTTATTT 
ATTGTTGTAACTGGTGGTTTAGCAGATAAACTTGGTCGAGTTAAATTTACTTTTATTGGTCTTTGCTTAAATATTATTGGTTCTCTACTAATTGTT 
TTAGCTAATGGAGCAGTGCTATTTATTATGGGACGTATTTTTCAAGGATTGGCAGCAGCTTTTATTATGCCATCAACAATGGCCTTGGTTAAAACG 
TACTATGATGGTAAAGATAGACAACGTGCAGTTAGTTTCTGGTCAATCGGATCGTGGGGTGGCTCAGGTCTATGTTCTTATTTTGGTGGAGCGGTG 
GCAAGTACTCTAGGTTGGCGTTATGTCTTTATCTTTTCAATCATCGCATCAGTAGTTAGTTTTCTATTAATTTTAGGAACCCCAGAAAGTAAAAAT 
GTTGGACAAAAAACTCACTTTGATTACCTTGGTTTAATTATTTTTATTATTTCAATGTTATCGTTAAATATTGGGATATCTATGGCTCAGGAACAT 
GGATTGATGAACGTTATTCCATTGAGTCTTTTTACAGTGATGCTTATTGGATTTGTTCTGTTTTATTATGTTGAAACACGTAAATCTAATAGTTTT 
ATTGACTTTCATCTGTTTGAAAATCGATTTTACTTAGGTGCGACAATATCAAATTTCTTACTGAATGCAGTTGCAGGAACTCTGATTGTTATTAAT 
ACTTACATGCAACAAGGTCGCCAGCTAACACCAAAGGTTGCAGGTGAAATGTCTTTAGGCTATTTGGTTTGTGTACTAATTGCTATCCGAGTTGGT 
GAGAAAATTTTACAACGTTTTGGTGCCCGTAAGCCAATGCTTTTGGGAGCTATGAGTACATTTGTTGGGATATTTTTAATGACTTTGGTCAATATT 
CAAGGACCTTTGTATCTTGTGTTAGTCTTTGTTGGTTATGCTTTATTTGGAACAGGCTTGGGGATCTATGCGACACCATCAACAGATACAGCTATT 
TCTAGTATTCCTAATGAAAAAGTAGGTTCTGCATCTGGAATTTACAAAATGGCAAGTTCACTAGGTGGTGCAATTGGTGTAGCAACTTCAATTGCG 
ATTTATCATGCTTTTTCTGGTAATGCAGATTTTCACAAAGCAGCTTTGTGTGGATTAATTTTAAACCTAGTTTTTTGTAGTCTATCGATCTTATCA 
ATTCTTTTTGTTATCCCTAAGAAAATTGAGGATAAA 

SEQ ID 44 

MLTTKENFKGNNKLLVGIVLAVLSFWLFAQSILNMGPDVQSSLGISSGAMDIGVSSTALFSGLFIWTGGLADKLGRVKFTFIGLCLNIIGSLLIV 
LANGAVLFIMGRI FQGLAAAFIMPSTMALVKTYYDGKDRQRAVSFWSIGSWGGSGLCSYFGGAVASTLGWRYVFI FS I IASWSFLLILGTPESKN 
VGQKTHFDYLGLIIFIISMLSLNIGISMAQEHGLMNVIPLSLFTVMLIGFVLFYYVETRKSNSFIDFHLFENRFYLGATISNFLLNAVAGTLIVIN 
TYMQQGRQLTPKVAGEMSLGYLVCVLIAIRVGEKILQRFGARKPMLLGAMSTFVGIFLMTLVNIQGPLYLVLVFVGYALFGTGLGIYATPSTDTAI 
SSIPNEKVGSASGIYKMASSLGGAIGVATS IAIYHAFSGNADFHKAALCGLILNLVFCSLSILSILFVIPKKIEDK 

SEQ ID 45 
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ATGTCACATCATCAACAAACCGTTTCAAAACAAACAATTATGGCGATTATCGCCATAGCACTCATTGGTTTTTCAGGAATTTTGTCTGAAACCAGT 
ATGAATGTCACCTTCCCGACACTGATGTCAGTCTATCAGTTACCCTTAAATAGCTTGCAATGGATGACGACCATTTATTTACTAGCAGTGGCGATT 
ATGATGACCACTTCGGCTACACTGAAAAAAAATGTGCGGGAAAGACCCCTCTTTTTTATGGCCACAGGTCTTTTTACATTTGGCACCATCTTGGCC 
GTTCTGACCCAGTCCTTTGCGATCATGTTGCTAGCCCGCATTTTTCAAGGCATTGGTACTGGTCTGGTAATGCCTCAGATGTTTAATATTATTTTA 
GAGCGTGTCCCAATGCATAAGGTAGGTCTATTTATGGGATTTGCTGGTCTTATTATTAGCTTAGCACCTGCTTTTGGGCCTACTTATGGGGGCTTT 
ATGATTAGCCATTTTAGTTGGCAATGGATTTTTATCTGTATACTCCCTGTACCACTGATTGCAGGTATTCTAGCTTATTATTACCTCGAAGATTCT 
CCAGTAAGCGAAAAAGTACCCTTTGACTGGTTGGCATTTATTGCACTATCGATTAGCTTAACTTCTGCCTTATTAGCTATTACTAGTCTAGAAAAC 
GGCAGTGTTAATTTGTATTACTTAGGGCTTTTTATTCTCAGCTTTATCCTCTTCCTCTACAAGAATCTCACAGCTAAGCAACCCTTTCTTGATATT 
CGCATTCTCAAAATTCCCTCTCTAACCTTTGGCCTGATTCCCTTTTTTGTCTTCCAGCTGATTAATTTAGGCATAAATTTTCTAACGCCAAACTTT 
ATTGTCATGGAAAAGATTGCTAATAGTTCTCAAGCTGGTATGGTGTTACTACCTGGTACCTTACTCGGAGCTCTACTAGCACCTGCTTTTGGTAAA 
CTTTATGATCAAAAAGGAGCAAGACTTTCGCTTTATTTAGGAAATGCCTTATTTAGTTTATCATTGATTATTATGACACTTCAAACAAGACATTTT 
ATGCTTTTACCATTCACTCTTTTATATATTTTATTCACGTTTGGGCGTAACATGGGCTTTAATAATAGCTTAGCCACGGCTATTCGAGAATTGCCT 
GCCGAGAAAAATGCCGATGCCACGGCCATTTTTCAGATGATGCAGCAATTTGCTGGCGCTCTAGGAACTGCTATGGCATCACTGATAGCAAATAGT 
CAAGCAGAATTCACAAGCGGTGTCCAGTCTGTCTACCTTCTCTTTACTATTTTTGCTCTACTTGATTTTATCTTTTTCTTTGCTATGTTTTACCAT 
TTAGGGAAAAAAGGATTAGC C 

SEQ ID 46 

MSHHQQTVSKQTIMAIIAIALIGFSGILSETSMNVTFPTLMSVYQLPLNSLQWMTTIYLLAVAIMMTTSATLKKNVRERPLFFMATGLFTFGTILA 
VLTQSFAIMLLARIFQGIGTGLVMPQMFNIILERVPMHKVGLFMGFAGLIISLAPAFGPTYGGFMISHFSWQWIFICILPVPLIAGILAYYYLEDS 
PVSEKVPFDWLAFIALSISLTSALLAITSLENGSVNLYYLGLFILSFILFLYKNLTAKQPFLDIRILKIPSLTFGLIPFFVFQLINLGINFLTPNF 
IVMEKIANSSQAGMVLLPGTLLGALLAPAFGKLYDQKGARLSLYLGNALFSLSLIIMTLQTRHFMLLPFTLLYILFTFGRNMGFNNSLATAIREBP 
AEKNADATAIFQMMQQFAGALGTAMASLIANSQAEFTSGVQSVYLLFTIFALLDFIFFFAMFYHLGKKGLA 

SEQ ID 47 

ATGAGTTTATCCATCATGACAAAACACAAACACCTAACTCTCTTAGACCGTAATGACATCCAATCTGGTTTGGATAGAGGAGAAACCTTTAAAGCC 
ATCGGGCTTAATCTACTGAAACACCCTACTACTATCGCAAAAGAAGTCAAACGAAATAAGCAACTAAGAGAATCAACCAAAGACTGCCTAGACTGT 
CCGCTACTAAGAAAAGCTCCCTATGTTTGTAATGGGTGTCCAAAGAGGAGGATCAACTGTGGTTACAAGAAGACCTTCTATCTTGCTAAGCAAGCT 
CAAAGAAACTATGAAAAACTTTTAGTTGAATCTAGAGAAGGAATCCCTTTGAACAAAGAGACCTTCTGGAAAATAGATAGAGTGCTTTCTAATGGG 
GTCAAGAAGGGCCAACGTATCTATCATATCCTCAAAACCAACGATCTAGAAGTGAGTTCTTCAACCGTTTATCGACACATCAAGAAAGGCTACCTA 
TCCATCACACCAATCGACCTACCCAGAGCTGTGAAGTTCAAAAAAAGGCGAAAGAGCACACTCCCTCCTATTCCAAAAGCGATTAAAGAAGGGCGA 
CGGTACGAGGATTTTATAGAACACATAACNNNNNTTAAT 

SEQ ID 48 

MSLSIMTKHKHLTLLDRNDIQSGLDRGETFKAIGLNLLKHPTTIAKEVKRNKQLRESTKDCLDCPLLRKAPYVCNGCPKRRINCGYKKTFYLAKQA 

QRNYEKLLVESREGIPLNKETFWKIDRVLSNGVKKGQRIYHILKTNDLEVSSSTVYRHIKKGYLSITPIDLPRAVKFKKRRKSTLPPIPKAIKEGR 
RYEDFIEHITXXN 

SEQ ID 49 

ATGGCTAAAAAAGTTGAAAAACTTGTAAAACTTCAAATTCCTGCTGGTAAAGCAACTCCAGCTCCACCAGTTGGACCAGCACTTGGTCAAGCAGGA 
ATCAACATCATGGGATTCACTAAAGAGTTTAACGCTCGTACAGCTGATCAAGCTGGTATGATTATTCCAGTTGTTATCTCAGTATATGAAGACAAA 
TCATTTGATTTCATCACTAAAACACCACCAGCTGCTGTTCTTTTGAAAAAAGCTGCAGGTGTTGAAAAAGGATCAGGTGAACCTAACAAAACTAAA 
GTTGCAACAATTACTCGTGCGCAAGTACAAGAAATTGCTGAAACTAAAATGCCAGATTTAAACGCTGCAAACCTTGAGTCTGCAATGCGTATGATC 
GAAGGTACTGCTCGTTCTATGGGATTCACTGTTACTGAC 

SEQ ID 50 

MAKKVEKLVKLQIPAGKATPAPPVGPALGQAGINIMGFTKEFNARTADQAGMIIPWISVYEDKSFDFITKTPPAAVLLKKAAGVEKGSGEPNKTK 
VATITRAQVQEIAETKMPDLNAANLESAMRMIEGTARSMGFTVTD 

SEQ ID 51 

ATGCAATATTGCATATCTGTGGGAGGTAAAAATCTCAATTACCGCCAAAACCACAACAGGAGGATTTTTAAAATGGCTAAAAAAGTCGAAAAACTT 
GTAAAACTTCAAATCCCTGCTGGTAAAGCTACACCAGCTCCACCAGTTGGACCAGCTCTTGGTCAAGCAGGTATCAACATCATGGGCTTCACTAAA 
GAATTTAACGCTCGTACAGCTGATCAAGCTGGTATGATCATCCCAGTTGTTATCTCAGTTTATGAAGACAAATCATTTGATTTCATCACTAAAACA 
CCACCAGCTGCTGTTCTTTTGAAAAAAGCTGCAGGTGTTGAAAAAGGATCAGGTACACCTAACACTACTAAGGTTGCGACAGTTACTCGTGCACAA 
GTACAAGAAATTGCTGAAACTAAGATGCCAGATTTGAACGCTGCAAACATTGAAGCTGCAATGCGTATGATCGAAGGTACTGCTCGTTCTATGGGA 
TTCACTGTTACTGAC 

SEQ ID 52 

MQYCISVGGKNLNYRQNHNRRIFKMAKKVEKLVKLQIPAGKATPAPPVGPALGQAGINIMGFTKEFNARTADQAGMIIPWISVYEDKSFDFITKT 
PPAAVLLKKAAGVEKGSGTPNTTKVATVTRAQVQEIAETKMPDLNAANIEAAMRMIEGTARSMGFTVTD 

SEQ ID 53 

ATGGCTAAAAAAAGTAAAAACTTACGTGCTGCTCTTGAGAAAATTGATAGCACTAAAGCATACAGCGTAGAAGAAGCTGTAGCTCTTGCAAAAGAA 
ACTAACTTTGCTAAATTTGATGCAACTGTTGAAGTTTCTTATAACCTTAACATTGACGTTAAAAAAGCTGACCAACAAATCCGTGGTGCTATGGTT 
TTACCAGCAGGTACTGGTAAAACTTCACGTGTTCTTGTTTTTGCTCGTGGTGCTAAAGCTGAAGAAGCTAAAGCAGCAGGTGCAGACTTTGTCGGT 
GAAGATGACTTAGTTGCTAAAATCCAAGGTGGATGGCTTGACTTTGATGTTGTTATCGCAACACCAGATATGATGGCACTTGTTGGACGTCTTGGA 
CGTGTCCTTGGACCTCGTAACTTGATGCCAAACCCTAAAACTGGTACAGTAACTATGGACGTTGCTAAAGCAGTTGAAGAGTCTAAAGGTGGTAAA 
ATTACTTACCGTGCTGATAAAGCAGGTAACGTCCAAGCCCTTATTGGTAAAGTTTCATTTGATGATGCTAAATTAGTTGATAACTTCAAAGCATTT 
AATGATGTTATTGTTAAAGCTAAACCAGCTACTGCAAAAGGAACTTACATCACAAACCTTTCAATTACAACAACACAAGGTGTTGGTATCAAAGTT 
GATCCTAACTCACTT 

SEQ ID 54 

MAKKSKNLRAALEKIDSTKAYSVEEAVALAKETNFAKFDATVEVSYNLNIDVKKADQQIRGAMVLPAGTGKTSRVLVFARGAKAEEAKAAGADFVG 
EDDLVAKIQGGWLDFDWIATPDMMALVGRLGRVLGPRNLMPNPKTGTVTMDVAKAVEESKGGKITYRADKAGNVQALIGKVSFDDAKLVDNFKAF 
NDVI VKAKPATAKGTYITNLS I TTTQGVGI KVDPNSL 

SEQ ID 55 

ATGGCTAAAAAAAGCAAACAAATGCGTGCTGCACTTGAAAAAGTAGATAGCACAAAAGCGTACAGTGTAGAAGAAGCTGTAGCATTAGTAAAAGAA 
ACGAACTTCGCAAAATTTGATGCGTCTGTTGAAGTTGCTTACAACTTGAACATTGACGTTCGTAAAGCAGACCAACAAATCCGTGGCGCAATGGTA 
TTGCCAAACGGAACTGGTAAAACACAACGTGTTCTTGTTTTTGCACGTGGTGCAAAAGCTGAAGAAGCAAAAGCAGCTGGTGCAGACTTCGTAGGT 
GAAGACGACCTTGTTGCAAAAATCAATGGTGGATGGCTTGACTTTGACGTTGTTATCGCAACGCCAGACATGATGGCTATCGTAGGTCGTCTTGGA 
CGTGTCCTTGGACCTCGTAACTTGATGCCAAACCCTAAAACTGGTACAGTAACGATGGATGTTGCTAAAGCCGTTGAAGAGTCTAAAGGTGGTAAA 
ATCACTTACCGTGCTGACAAAGCAGGTAATGTTCAAGCTCTTATTGGTAAAGTTTCATTTGATGCTGACAAATTGGTTGAAAACTTCAAAGCCTTC 
CACGATGTAATGGCTAAAGCTAAACCTGCAACAGCTAAAGGAACTTACATGGCAAACGTCTCAATCACATCAACACAAGGTGTTGGTATCAAGGTT 
GATCCTAACTCACTT 

SEQ ID 56 
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MAKKSKQMRAALEKVDSTKAYSVEEAVALVKETNFAKFDASVEVAYNLNIDVRKADQQIRGAMVLPNGTGKTQRVLVFARGAKAEEAKAAGADFVG 
EDDLVAKINGGWLDFDWIATPDMMAIVGRLGRVLGPRNLMPNPKTGTVTMDVAKAVEESKGGKITYRADKAGNVQALIGKVSFDADKLVENFKAF 
HDVMAKAKPATAKGTYMANVS I TSTQGVGI KVDPNSL 

SEQ ID 57 

TTGGTAAAAATGAGACGTAACATATTATTGAGCATTACTTGTTTATTGATGGTGACTCTGACTGCATGCCATTCACAGGATAGCAAAAGTCATAAA 
CTAAACAGTGATAAACTCACGCTTGCTTGGGGAGAAGACTTTGGTGATGTTAATCCGCATCGCTATAACCCTGATCAGTTTGTTATCCAGGATATG 
GTTTATGAGGGGTTGGTACGATATGGTGACAATGGGAAAATTGAACCAGCTTTAGCGAAAAGCTGGAGCATTAGTCAAGATGGAAAAACCTACACT 
TTTAAATTGAGAAATGCTAAATATTCTGATGGCAGTAACTTTAATGCTGCGAATGTCAAACGTAATTTTGATAGTATTTTTTCGAAGTCTAATAGA 
GGTAATCATAATTGGTTTAATTTAACGAATCAATTGGAAAATTATCGTGCCTTGAATCAAAGTACTTTTGAAATTAAACTGAAACAAGCTTATAGT 
GCTACTTTATATGATCTCTCTATGATTCGACCAATTCGCTTTTTATCTGATAGCGCTTTCCCTAAAGGTGATGATACAACTAAGAAGAATGTAAAA 
AAACCAATTGGAACGGGTCAATGGGTTGTGAAAAGTAAAAAGCAAAATGAATATATTACCTTCAAACGTAATGAGAATTACTGGGGAAAGAAACCA 
AAATTAAAAGAAGTAACCGTAAAAGTTATACCCGATGCTCAGACGCGTGCTTTAGCATTCGAATCAGGTGACGTTGATTTGATCTATGGGAATGGC 
ATTATTGGTTTAGACACTTTTGCCCAATATACGAAGGACAAGAAATATGTCACAGCTATTTCTCAACCTATGTCAACAAGACTTTTGTTGCTAAAT 
GCTAAGGAAAGTATTTTCCAAGATAAAAAAGTTCGTCAGGCAATGAATCATGCTATTGACAAGGTTTCTATTGCTAAGAACACCTTTAGAGGAACA 
GAAAAGCCAGCAGACACTATTTTTTCAAAATCAACATCTCACTCAGATGCTAAGTTAAATCCTTATAGCTATAATGTTGATAAAGCAAATCAGCTA 
TTGGATCAAGCTGGTTGGAAGATGGGAAAAGATAAGGTTCGTGAAAAAGATGGTAAAACTCTAACCTTACGTCTTCCTTATATCGCCACTAAGGCA 
ACTGATAAAGACCTGGTAACTTATTTCCAAGGAGAATGGCGTAAAATCGGTATTAATGTTTCTCTTATTGCTATGGAAGAAGATGATTATTGGGCT 
AATGCTAAAAAGGGTAATTTTGATATGATGTTAACCTATTCTTGGGGAGCACCATGGGACCCTCATGCTTGGATGTCGGCATTAACTGCCAAGGCA 
GATCATGGACATCCAGAAAATATAGCTTTAGAAAATCTAGCAACTAAAACTGAAATGGATAGACTTATTAAGTCAGCTCTAGTAGATCCTAAGGAA 
GAAAATGTTGATAGAGACTATAAGAAGGTTCTTGAATTATTGCATGATGAGGCTGTATATATCCCATTAACTTATCAATCGGTGATTTCTGTTTAT 
AGGAAAGGTGATTTTAAAACCATGCGTTTTGCGCCAGAAGAAAATTCATTCCCATTACGCTATATAGAAAAAAACAATGTATCTAAG 

SEQ ID 58 

MVKMRRNILLSITCLLMVTLTACHSQDSKSHKLNSDKLTLAWGEDFGDVNPHRYNPDQFVIQDMVYEGLVRYGDNGKIEPALAKSWSISQDGKTYT 
FKLRNAKYSDGSNFNAANVKRNFDS I FS KSNRGNHNWFNLTNQLENYRALNQSTFE I KLKQAYS ATLYDLSMI RP I RFLSDSAFPKGDDTTKKNVK 
KPIGTGQWWKSKKQNEYITFKRNENYWGKKPKLKEVTVKVIPDAQTRALAFESGDVDLIYGNGIIGLDTFAQYTKDKKYVTAISQPMSTRLLLLN 
AKESIFQDKKVRQAMNHAIDKVSIAKNTFRGTEKPADTIFSKSTSHSDAKLNPYSYNVDKANQLLDQAGWKMGKDKVREKDGKTLTLRLPYIATKA 
TDKDLVTYFQGEWRKIGINVSLIAMEEDDYWANAKKGNFDMMLTYSWGAPWDPHAWMSALTAKADHGHPENIALENLATKTEMDRLIKSALVDPKE 
ENVDRDYKKVLELLHDEAVYIPLTYQSVISVYRKGDFKTMRFAPEENSFPLRYIEKNNVSK 

SEQ ID 59 

TTGATTGTGTCAAAATACCTAAAATACTTCTCTATTATCACGTTATTTTTGACTGGGCTTATTTTAGTTGCATGTCAACAACAAAAGCCTCAAACA 
AAAGAACGTCAGCGCAAACAACGTCCAAAAGACGAACTTGTCGTTTCTATGGGGGCAAAGCTCCCTCATGAATTCGATCCAAAGGACCGTTATGGA 
GTCCACAATGAAGGGAATATCACTCATAGCACTCTATTGAAACGTTCTCCTGAACTAGATATAAAAGGAGAGCTTGCTAAAACATACCATCTCTCT 
GAAGATGGGCTGACTTGGTCGTTTGACTTGCATGATGATTTTAAATTCTCAAATGGTGAGCCTGTTACTGCTGATGATGTTAAGTTTACTTATGAT 
ATGTTGAAAGCAGATGGAAAGGCTTGGGATCTAACCTTCATTAAGAACGTTGAAGTAGTTGGGAAAAATCAGGTCAATATCCATTTGACTGAGGCG 
CATTCGACATTTACAGCACAGTTGACTGAAATCCCAATCGTCCCTAAAAAACATTACAATGATAAGTATAAGAGCAATCCTATCGGTTCAGGACCT 
TACATGGTAAAAGAATATAAGGCTGGAGAACAAGCTATTTTTGTTCGTAACCCTTATTGGCATGGGAAAAAACCATACTTTAAAAAATGGACTTGG 
GTCTTACTTGATGAAAACACAGCACTAGCAGCTTTAGAATCTGGTGATGTTGATATGATCTACGCAACGCCAGAACTTGCTGATAAAAAAGTCAAA 
GGCACCCGCCTCCTTGATATTCCATCAAATGATGTGCGCGGCTTATCATTACCTTATGTGAAAAAGGGCGTCATCACTGATTCTCCTGATGGTTAT 
CCTGTAGGAAATGATGTCACTAGTGATCCAGCAATCCGAAAAGCCTTGACTATTGGTTTAAATAGGCAAAAAGTTCTCGATACGGTTTTAAATGGT 
TATGGTAAACCAGCTTATTCAATTATTGATAAAACACCATTTTGGAATCCAAAAACAGCCATTAAAGATAATAAAGTAGCTAAAGCTAAGCAATTA 
TTGACAAAAGCGGGATGGAAAGAACAAGCAGACGGTAGCCGTAAAAAAGGTGACCTTGATGCAGCGTTTGATCTGTACTACCCTACTAATGATCAA 
TTGCGAGCGAACTTAGCCGTTGAAGTAGCAGAGCAAGCCAAGGCCCTAGGGATTACTATTAAACTCAAAGCTAGTAACTGGGATGAAATGGCAACG 
AAGTCACATGACTCAGCCTTACTTTATGCCGGAGGACGTCATCACGCGCAGCAATTTTATGAATCGCATCATCCAAGCCTAGCAGGGAAAGGTTGG 
ACCAATATTACGTTTTATAACAATCCTACCGTGACTAAGTACCTTGACAAAGCAATGACATCTTCTGACCTTGATAAAGCTAACGAATATTGGAAG 
TTAGCGCAGTGGGATGGCAAAACAGGTGCTTCTACTCTTGGAGATTTGCCAAATGTATGGTTGGTGAGCCTTAACCATACTTATATTGGTGATAAA 
CGTATCAATGTAGGTAAACAAGGCGTCCACAGTCATGGTCATGATTGGTCATTATTGACTAACATTGCCGAGTGGACTTGGGATGAATCAACTAAG 

SEQ ID 60 

LIVSKYLKYFSIITLFLTGLILVACQQQKPQTKERQRKQRPKDELWSMGAKLPHEFDPKDRYGVHNEGNITHSTLLKRSPELDIKGELAKTYHLS 
EDGLTWSFDLHDDFKFSNGEPVTADDVKFTYDMLKADGKAWDLTFIKNVEWGKNQVNIHLTEAHSTFTAQLTEIPIVPKKHYNDKYKSNPIGSGP 
YMVKEYKAGEQAIFVRNPYWHGKKPYFKKWTWVLLDENTALAALESGDVDMIYATPELADKKVKGTRLLDIPSNDVRGLSLPYVKKGVITDSPDGY 
PVGNDVTSDPAIRKALTIGLNRQKVLDTVLNGYGKPAYSIIDKTPFWNPKTAIKDNKVAKAKQLLTKAGWKEQADGSRKKGDLDAAFDLYYPTNDQ 
LRANLAVEVAEQAKALGITIKLKASNWDEMATKSHDSALLYAGGRHHAQQFYESHHPSLAGKGWTNITFYNNPTVTKYLDKAMTSSDLDKANEYWK 
LAQWDGKTGASTLGDLPNVWLVSLNHTYIGDKRINVGKQGVHSHGHDWSLLTNIAEWTWDESTK 

SEQ ID 61 

ATGTATCTAAGTAGTTCGATCATCAAAAAAATATTGTCAGCTTTTTTGGCATTGTTTTTCATATCACTTCTAACATTTATTCTTATCAAACTATCA 
ACAGTTAATTCAGCAGAAAATTACCTTCGTTTATCAAAAATAAGTGTTAGTCCAGAAGCGCTAAAAGAAGCAGAGCACTATTTAGGTTTAGATAAG 
CCATTATGGAAGCAGTACTGGCTGTGGTTCCAAAAAGCATTAACAGGAGATTTTGGATATTCTTATGTGCTCAGGTTGCCAGTATTAGATTTGGTT 
TTACAACGGTTTTTGGCTACTTTATTTTTAGGCACGAGTGCCTTCTTGCTAATTGTTACCATTTCTACCCCGTTAGGTGTGTGGGCTGGCTTACAT 
GAATCTGCTCGGAGTGATCACTTGATTCGATTTTTGAGTTTTTCTAGTGTGTCTATGCCAAATTTTTGGGTTGCTTACTTGTTGATGCTGCTATTT 
TCGGCAAAATTAAATCTTCTGCCTGTTTCAGGAGGTAACGATTTACAAAGTTTAATTTTGCCAAGTATTACCTTAAGTTTTTCTACCGTAGGTCAA 
TACATAGCCCTTATTCGAAAAGCTATTAGTCAAGAAAATAGAAGTTTAAATGTGGAAAATGCCCGATTAAGAGGAGTAAAAGAACGTTATATTGTC 
ACACATCACCTCCTTAGAAATGCCTTACCTGCGATAATGACAGCACTTAGCTTGACTTGGGTTTACTTATTAACAGGATCAATTATTGTTGAAGAA 
ATTTTTTCATGGAATGGAATAGGACGTTTATTTGTGACCAGTCTAAGAACTTCAGATCTTCCAGTAATACAAGCTTGTATGCTAATTTTTGGAACC 
TTATTTTTAGCTAATAATTTTATGACACAGTGTTTTATGAATTGGGTTGATCCTCGGTTACGAAAGTCAAGGGAGAAA 

SEQ ID 62 

MYLSSSIIKKILSAFLALFFISLLTFILIKLSTVNSAENYLRLSKISVSPEALKEAEHYLGLDKPLWKQYWLWFQKALTGDFGYSYVLRLPVLDLV 
LQRFLATLFLGTSAFLLIVTISTPLGVWAGLHESARSDHLIRFLSFSSVSMPNFWVAYLLMLLFSAKLNLLPVSGGNDLQSLILPSITLSFSTVGQ 
YIALIRKAISQENRSLNVENARLRGVKERYIVTHHLLRNALPAIMTALSLTWVYLLTGSIIVEEIFSWNGIGRL.FVTSLRTSDLPVIQACMLIFGT 
LFLANNFMTQCFMNWVDPRLRKSREK 

SEQ ID 63 

GTGAAACGTACTACCATTATTATCATCTGGAAAATCATCAGATGTGTCACGCTTATTTTTGGGGTATCTGTTTTGACCTTCGTTTTGTTAAAACAA 
TCTCCAGTAGATCCAGTCATGGCAAGTGTCAATTATGACACATCACTAACCCCTGCTCAGTACAAAGCGATTGCTCACCACTATGGCTTGGATAAG 
CCAGCTCTAGTCCAATATTTTATTTGGTTGAAAAATGTGATACAGGGAGATTTAGGGACCTCGCTCGTTTATCGGCAACCTGTTAGTGATATTATT 
AGATCACGGGCAGGTGCTTCTTTCATACTTATGGGACTCTCTTGGATCTTATCGGGTCTTATTGGATTTATCTTAGGAACGTTATCCGCTTTCCAT 
CAAGGGAAATTACTTGACCGAGTTGTCAGGTGGTTTTCATACCTTCAGATATCAGTACCAACGTTTTGGATTGGACTCATTTTTTTATTAATCTTT 
TCTGTCCAGCTGGGGTGGTTCCCGATTGGTATTTCTTCCCCGATAGGCACTTTGAGTCAAGATATTACGTTAGCTGATCGAGTTAAGCACCTTATG 
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TTACCTGTTTTCACGCTAAGTATTCTAGGCATTGCCAATGTCACCCTTCATACGAGAACTAAAATGATGTCGGTGCTTTCTAGTGAATATGTCTTA 

TTTGCCAGAGCGCGTGGGGAAACACAGTGGCAAATTTTTAAACATCATTGCCTTAGAAATGCTATCGTACCAGCTATTACACTGCATTTTTCCTAT 

TTTGGAGAATTGTTTGGAGGATCTGTTCTTGCTGAGCAAGTTTTCTCATATCCTGGCTTAGGGTCTACCCTCACTGAAGCAGGACTTAAAAGTGAT 

ACACCGCTCCTTCTAGCTATTGTGATGATAGGGACATTATTTGTTTTTGCGGGCAATCTTATTGCGGATATTTTAAATAGCATCATCAATCCACAG 
TTAAGGAGAAAAGTA 

SEQ ID 64 

VKRTTIIIIWKIIRCVTLIFGVSVLTFVLLKQSPVDPVMASVNYDTSLTPAQYKAIAHHYGLDKPALVQYFIWLKNVIQGDLGTSLVYRQPVSDII 
RSRAGASFILMGLSWILSGLIGFILGTLSAFHQGKLLDRWRWFSYLQISVPTFWIGLIFLLIFSVQLGWFPIGISSPIGTLSQDITLADRVKHLM 
LPVFTLSILGIANVTLHTRTKMMSVLSSEYVLFARARGETQWQIFKHHCLRNAIVPAITLHFSYFGELFGGSVLAEQVFSYPGLGSTLTEAGLKSD 
TPLLLAIVMIGTLFVFAGNLIADILNSIINPQLRRKV 

SEQ ID 65 

TTGTTAGTGATTAGTGCCATTTTTGCCCCTATTCTATCTAGCTTTGATCCACAATACGTAGATTTATCACAAAAATTATTGGCTCCCAATAATGTT 
CATTTGTTAGGGACTGACCAATTGGGTAGAGATGTATTATCTCGCTTGCTTTATGGTGCTAGATATTCACTGTTTTTAGCTATTATTATTAGCTTA 
TTGGAATTAACGATTGGTATGTTTGTGGGTCTTATTGTTGGTTGGTATCAAGGAAAGTTAGAAAACCTCTTTTTATGGATAGCTAATATTATTTTA 
GCTTTTCCGAGCTTTTTGCTCTCTCTTGCAACCGTGGGAATCTTAGGTCATGGTCTAGGGAATTTAATTTTTGCAATTGTCTTTGTGGAATGGGTT 
TACTATGCTAAATTAATGACCAATTTAGTTAAGAGTGCAAAAAAAGAGCCTTATGTGATAAATGCGCAAATTATGGGACTTTCAGTCTGGCATATT 
TTAAGAAAACATATTTTTCCTTTTGTGTATCAGCCAATCCTCGTTATGGTCCTTATGAATATAGGAAATATTATTTTAATGATTTCTGGCTTTTCT 
TTCTTAGGGATTGGTGTGCAACCTAATGTCACAGAATGGGGAATGATGTTGCACGATGCTAGAGGATATTTTAGGACAGCTACTTGGATGATGTTA 
TCTCCTGGAATTGCGATTTTTTTAACAGTATTTTCCTTTAATACTTTAGGCGATGCCATAGATAAAAAAGATTGGAAACGACAATGGAACAGT 

SEQ ID 66 

MLVISAIFAPILSSFDPQYVDLSQKLLAPNNVHLLGTDQLGRDVLSRLLYGARYSLFLAIIISLLELTIGMFVGLIVGWYQGKLENLFLWIANIIL 
AFPSFLLSLATVGILGHGLGNLIFAIVFVEWVYYAKLMTNLVKSAKKEPYVINAQIMGLSVWHILRKHIFPFVYQPILVMVLMNIGNIILMISGFS 
FLGIGVQPNVTEWGMMLHDARGYFRTATWMMLSPGIAIFLTVFSFNTLGDAIDKKDWKRQWNS 

SEQ ID 67 

ATGATATTGAAACGTCGAACGATGGTTTTATGGCAACTGGGTATCGCCATTTCTCTCATTCTTAGTATTCTAGCCTTAAACCTTTATTTCTATAGG 
ACGCCTTTGGAAACCAATGCAGCTTTACGCAACCTCGCTCCTTCCTTAAACCATCTTTTTGGGACAGATGGTTTAGGTAGGGATATGTTTGTCAGA 
ACGATTAAAGGGCTTTATTTCTCTTTACAAGTCGGCTTATTAGGCGCCCTTATGGGAGTCTTTCTTGCGACCGTTTTTGGAGTGCTTGCAGGTCTA 
GGAAATAGCCTTATTGATAAAATAATAGCCTGGTTGGTTGATTTGTTTATTGGTATGCCTCATTTGATTTTTATGATTCTCATTTCTTTTGTTGTT 
GGGAAAGGGGCTCAAGGGGTTATCATTGCAACAGCTGTTACCCATTGGCCCTCTCTAGCAAGGCTTATCCGCAATGAAGTCTATGATCTAAAGAAT 
AAAGCCTTTGTCCAGCTCTCTAAAAGCATGGGAAAAACGCCTTATTATATTGTGAGGCATCATATCCTGCCTTTGATTGCTTCTCAAATTTTCATT 
GGGTTTATCCTCTTATTTCCGCACGTCATCTTGCATGAAGCATCCATGACTTTCTTAGGATTTGGCCTTTCTGCCGAACAACCTTCGGTTGGTATC 
ATTTTGTCAGAGGCAGCTAAGCATATCTCTCTTGGCAATTGGTGGTTGGTGATTTTTCCAGGCCTTTATCTTATTTTGGTTGTCAATGCCTTTGAT 
ACTATCGGAGAATCTTTAAAGAAACTCTTTTACCCTCAAACGGATCATTTT 

SEQ ID 68 

MILKRRTMVLWQLGIAISLILSILALNLYFYRTPLETNAALRNLAPSLNHLFGTDGLGRDMFVRTIKGLYFSLQVGLLGALMGVFLATVFGVLAGL 
GNSLIDKIIAWLVDLFIGMPHLIFMILISFWGKGAQGVIIATAVTHWPSLARLIRNEVYDLKNKAFVQLSKSMGKTPYYIVRHHILPLIASQIFI 
GFILLFPHVILHEASMTFLGFGLSAEQPSVGIILSEAAKHISLGNWWLVIFPGLYLILWNAFDTIGESLKKLFYPQTDHF 

SEQ ID 69 

TTGGAAACGACAATGGAACAGTTAGAAATAAGAAAATTGTCATTACAGATAGGAGAGGTCCCTGTACTAAGAGATTTTAGTTGTAAAATAGATATG 
GGAGAATCGCTAACTATTATTGGTGAGAGTGGTTCAGGGAAAACCCTCTTGGCAAAATTATTGGTTGGTCACATTCCACAAGGTATGACAGTTAGA 
GGAAACATATTTTTTAAGGGAGTTGATTTAGGTAAACTAACTGTAAAGCAGTGGCAGAAATTAAGGGGACGAGATATTGCCTATTTAGTGCAAAAT 
CCCATGTCTATGTTTAATCCTTTTCAAAAAATTGAAGCGCATATTTTGGAAACAATCCTTAGTCATGAGAAATGTTCAAAGAGAGTAGCCTTATCT 
AAAGCGTTAGAATGGATGAAACGTTTAAATTTAGATGATGCGATATCCCTGTTAAAAAAATACCCTTTTGAGCTTAGTGGAGGAATGCTACAAAGA 
ATTATGTTAGCCACTATATTATCTCTTGATCCTCAGGTAATCATATTAGATGAGCCGACCTCAGCGGTTGATTGTCATAATTGTTCTACTATATCA 
GCTATTTTGCAGGAATTGCAAAATAATGGAAAAACCTTGATTACTGTAACGCATGATTATCAGTTAGCTAGAGACCTGGGGGGACAATTATTAGTT 
ATAAGTGAGGGAGAAGTTGTTGAACAGGGACAAACCCAAGCTATTTTAAGCAATCCTCAACATAACTATACGAAAGCACTGACAGTGCAAATGGAG 
TATGAAGGAGATATTCTTAATGTTGGTTTG 

SEQ ID 70 

METTMEQLEIRKLSLQIGEVPVLRDFSCKIDMGESLTIIGESGSGKTLLAKLLVGHIPQGMTVRGNIFFKGVDLGKLTVKQWQKLRGRDIAYLVQN 
PMSMFNPFQKIEAHILETILSHEKCSKRVALSKALEWMKRLNLDDAISLLKKYPFELSGGMLQRIMLATILSLDPQVIILDEPTSAVDCHNCSTIS 
AILQELQNNGKTLITVTHDYQLARDLGGQLLVISEGEWEQGQTQAILSNPQHNYTKALTVQMEYEGDILNVGL 

SEQ ID 71 

ATGACAAAAGAAAATAATGTAATCTTAACTGCCAAAGATGTGGTGGTAGAATTTGATGTGCGTGATCGTGTTTTAACAGCTATCCGTAACGTCTCA 
CTGGAACTTGTTGAAGGAGAAGTCCTTGCTTTTGTAGGGGAATCAGGCTCAGGTAAATCTGTTTTAACAAAGACCTTTACAGGGATGTTGGAGTCT 
AATGGACGCATTGCTAATGGTTCAATTGTCTATCGTGGGCAAGAATTGACAGATTTAAAAACAAATAAAGAGTGGGCAAAGATTCGCGGCTCAAAA 
ATCGCAACGATTTTCCAAGACCCAATGACCAGTCTTAGTCCCATTAAAACTATCGGTAGCCAAATCACAGAAGTGATTATTAAGCACCAAAAAGTA 
AGTCATGCCAAAGCTAAAGAAATGGCCCTTGATTACATGAATAAAGTGGGTATCCCAAATGCCAAAAAACGCTTTGAAGATTACCCATTTGAGTAT 
TCAGGAGGAATGCGTCAACGTATTGTTATCGCTATTGCTTTAGCTTGTCGCCCAGATATTCTTATCTGTGATGAGCCAACAACAGCCCTTGATGTG 
ACTATTCAAGCTCAAATCGTTGAGTTATTGAAGTCGCTTCAACGAGAATATCATTTCACCATTATCTTTATTACGCACGATTTAGGTGTTGTGGCA 
AGCATTGCAGATAAAGTGGCTGTCATGTATGCAGGAGAAATTGTTGAATTTGGAACAGTCGAAGAGATTTTCTATGATCCAAGACACCCCTATACA 
TGGAGTTTGCTGTCTAGCTTACCGCAGTTGGCAGATGAATCTGGTGAACTTTACGCTATTCCAGGAACGCCTCCATCACTTTATTCACCAATTATC 
GGAGATGCCTTTGCACTTCGCTCAGAATATGCTATGGTTTTAGACTTTGAAAAAGCACCTCCGGCGATTAACGTATCTGAGACTCATTGGGCCAAA 
ACATGGCTTTTACACCCAGAGGCTCCAAAAGTTCAAAAACCAGAAGTCATTCAAGATTTGCATCAAAAAATCTTAAGAAAAATGTCACAACAGGAG 
GAAGGAAATGTC 

SEQ ID 72 

MTKENNVILTAKDVWEFDVRDRVLTAIRNVSLELVEGEVLAFVGESGSGKSVLTKTFTGMLESNGRIANGSIVYRGQELTDLKTNKEWAKIRGSK 
IATIFQDPMTSLSPIKTIGSQITEVIIKHQKVSHAKAKEMALDYMNKVGIPNAKKRFEDYPFEYSGGMRQRIVIAIALACRPDILICDEPTTALDV 
TIQAQIVELLKSLQREYHFTIIFITHDLGWASIADKVAVMYAGEIVEFGTVEEIFYDPRHPYTWSLLSSLPQLADESGELYAIPGTPPSLYSPII 
GDAFALRSEYAMVLDFEKAPPAINVSETHWAKTWLLHPEAPKVQKPEVIQDLHQKILRKMSQQEEGNV 

SEQ ID 73 

ATGAAGGAGATATTCTTAATGTTGGTTTGTAATCATGTCGGAAAAACATTTGGACGACAAGAGGTTTTAAAGGACTGTCATTTTCATCTTAAAAGA 
GGAGAAATAATTGGTATAATGGGTAAAAGTGGCAGTGGTAAAAGTAGCCTTGCCCGACTCATTATAGGACTAGATAGTCCTACTTGTGGTTCGATA 
TATTTTCAAGGAAAAATTTACACACCTAAAGATGGTAAGGCGCAGATTATCCTTGTTTTTCAAGATGCGCTTAGTTCGGTCAATCCATATTTTAGT 
ATTGAGGAAATTTTGAATGAAGCTTTTTATGGAAAAAAAACAACTTTTGAATTATGTCAAATATTAGAAGCGGTGGGTTTAGATGGAACTTATCTA 
AAATATAAAGCTAGACAACTTAGTGGTGGTCAGCTACAGAGAGTTTGTATCGCTAGAGCTTTACTCTTAAAGCCTAAAATTATTATTTTTGATGAA 
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TCCTTAAGTGGATTAGACCCAGTAACTCAAATTAAAATGCTACGTTTATTACAAAAAATAAAACGCCGTTATGAATTAAGTTTTATAATGATTTCT 
CATGACCCTAAAATTTGTCAAGCTATCTGTAACCGGGTCTTTCTGATAAAAAATGGTTATTTAGTAGAAGATAATGAATTCTTGAAGAGAGCGTGT 
TCTACTAACTGTTTGACCAATCTC 

SEQ ID 74 

MKEIFLMLVCNHVGKTFGRQEVLKDCHFHLKRGEIIGIMGKSGSGKSSLARLIIGLDSPTCGSIYFQGKIYTPKDGKAQIILVFQDALSSVNPYFS 
IEEILNEAFYGKKTTFELCQILEAVGLDGTYLKYKARQLSGGQLQRVCIARALLLKPKIIIFDESLSGLDPVTQIKMLRLLQKIKRRYELSFIMIS 
HDPKICQAICNRVFLIKNGYLVEDNEFLKRACSTNCLTNL 

SEQ ID 75 

ATGAATGAAGCAATAATTCAATTAGATCATATTGATATTACCTTCCGTCAAAAAAAACGGGTTATCGAAGCTGTTAAAGATGTCACGGTTCATATC 

AATCAAGGAGATATTTATGGCATTGTTGGGTATTCAGGTGCCGGGAAATCAACTCTTGTGCGTGTGATTAACCTGCTACAGGCACCAACAAACGGG 

AAAATCACTGTTGATGGGGATGTGACTTTTGACCAGGGGAAAATTCAATTGTCAGCTGATGCCCTTCGCCAAAAACGACGTGATATTGGTATGATC 

TTCCAACATTTCAATTTGATGGCCCAAAAAACAGCCAAAGAAAATGTAGCATTTGCGCTCCGTCATTCGTCGTTAAGTAAGACTGAGAAAGAACAC 

AAAGTTATCGAACTGCTAGAACTTGTAGGTTTATCAGAGCGAGCAGATAACTACCCTGCCCAGTTATCGGGTGGGCAAAAACAAAGGGTGGCTATT 

GCGCGTGCTCTAGCTAACGATCCAAAAATTTTGATTTCAGATGAGGCCACATCAGCACTAGATCCAAAAACCACTAAACAAATTTTGGCGCTCTTG 

CAAGAATTAAACCGCAAACTTGGCCTTACCATTGTTATGATTACTCATGAAATGCAAATTGTTAAGGATATTTGTAATCGTGTTGCTGTTATGCAA 

AATGGTGTTTTGATTGAAGAAGGTTCTGTCCTTGATATCTTTTCAAATCCAAAAGAAGCCTTGACACAGGAATTTATCACAACAGCTACAGGGATT 

GATGAGGCTTTAGAAAAAATTAACCAACAAGACATTGTTAAACATTTGCCTGCAAATGCCCTTCTAGCTCAGTTGAAATATGCAGGAACTTCTACG 

GATGAGCCTCTACTTAATAGCATTTACCGTCAGTTTGAAGTGACAGCTAATATTTTGTATGGCAATATTGAGATTTTAGATCATATTCCAGTTGGT 

GACATGATTGTTGTCTTGGAAGGGCAAGCTGAAAATATTCTTGCGGCTGAGAAAGCCTTGCATGAAGCTGGTGTTGATGTTAGTATTTTAAAGAGA 
GGAGCC 

SEQ ID 76 

MNEAIIQLDHIDITFRQKKRVIEAVKDVTVHINQGDIYGIVGYSGAGKSTLVRVINLLQAPTNGKITVDGDVTFDQGKIQLSADALRQKRRDIGMI 
FQHFNLMAQKTAKENVAFALRHSSLSKTEKEHKVIELLELVGLSERADNYPAQLSGGQKQRVAIARALANDPKILISDEATSALDPKTTKQILALL 
QELNRKLGLTIVMITHEMQIVKDICNRVAVMQNGVLIEEGSVLDIFSNPKEALTQEFITTATGIDEALEKINQQDIVKHLPANALLAQLKYAGTST 
DEPLLNSIYRQFEVTANILYGNIEILDHIPVGDMIWLEGQAENILAAEKALHEAGVDVSILKRGA 

SEQ ID 77 

GTGGAACCTAAATATCAACGTATATTAATTAAGTTATCTGGTGAAGCATTGGCGGGAGATAAGGGTGTCGGTATTGACATTCCTACCGTTCAATCT 
ATTGCAAAAGAAATTGCCGAAGTACACAATTCAGGTGTTCAAATAGCGCTTGTCATTGGTGGAGGTAATCTTTGGCGTGGAGAACCTGCAGCAGAA 
GCAGGGATGGATCGTGTTCAAGCTGATTATACAGGGATGTTAGGGACAGTAATGAATGCTCTTGTAATGGCTGATAGCCTTCAACAATATGGGGTA 
GATACTAGAGTTCAAACAGCTATTCCAATGCAAACTGTTGCTGAGCCTTACGTACGTGGTCGTGCTTTACGTCATCTAGAGAAGAATCGTATTGTT 
GTCTTTGGAGCGGGTATTGGTTCGCCTTATTTCTCAACTGATACAACAGCAGCGCTTCGTGCTGCTGAGATTGAGGCAGAAGCAATTTTAATGGCT 
AAAAATGGAGTAGATGGTGTTTATAATGCTGATCCAAAGAAAGATGCCAATGCTGTCAAATTTGATGAATTAACTCACGTTGAAGTAATAAAACGA 
GGGTTAAAAATCATGGATGCAACCGCATCAACTATTTCAATGGATAATGATATTGACCTTGTTGTTTTCAATATGAATGAGACTGGTAATATTAAG 
CGTGTTGTTCTTGGAGAACAAATCGGAACAACTGTTTCAAACAAAGCATCTGAA 

SEQ ID 78 

MEPKYQRILIKLSGEALAGDKGVGIDIPTVQSIAKEIAEVHNSGVQIALVIGGGNLWRGEPAAEAGMDRVQADYTGMLGTVMNALVMADSLQQYGV 
DTRVQTAIPMQTVAEPYVRGRALRHLEKNRIWFGAGIGSPYFSTDTTAALRAAEIEAEAILMAKNGVDGVYNADPKKDANAVKFDELTHVEVIKR 
GLKIMDATASTISMDNDIDLWFNMNETGNIKRWLGEQIGTTVSNKASE 
SEQ ID 79 

GTGGAACCTAAATATCAACGTATATTAATTAAGTTATCTGGTGAAGCATTAGCAGGTGAAAAAGGAGTTGGCATTGACATTCCAACTGTTCAGGCT 
ATTGCAAAAGAAATTGCCGAAGTTCATGTGTCGGGAGTACAGATCGCTCTTGTTATTGGTGGAGGCAATCTCTGGCGTGGAGAGCCTGCAGCAGAC 
GCTGGAATGGACCGTGTTCAGGCTGATTACACTGGCATGCTTGGAACGGTGATGAATGCCCTAGTCATGGCTGATAGTCTTCAACATTATGGTGTT 
GATACCCGTGTGCAAACAGCTATTCCTATGCAAAATGTAGCAGAACCTTATATTCGCGGACGTGCCTTGCGCCATCTAGAAAAAAATCGGATTGTT 
GTTTTTGGAGCTGGTATTGGCTCGCCTTATTTTTCAACAGACACCACCGCGGCACTGCGTGCTGCTGAGATTGAAGCAGATGCTATTTTAATGGCA 
AAAAATGGTGTGGATGGGGTCTATAATGCTGATCCTAAAAAAGATGCTAATGCGGTTAAATTTGATGAATTAACACATGGTGAAGTGATCAAACGT 
GGTCTCAAAATCATGGATGCAACGGCATCGACCTTATCGATGGATAACGATATTGATTTGGTGGTTTTCAATATGAATGAAGCTGGCAATATTCAA 
CGTGTTGTCTTTGGAGAACATATTGGAACTACTGTATCAAATAAAGTTTGTGAC 

SEQ ID 80 

VEPKYQRILIKLSGEALAGEKGVGIDIPTVQAIAKEIAEVHVSGVQIALVIGGGNLWRGEPAADAGMDRVQADYTGMLGTVMNALVMADSLQHYGV 
DTRVQTAIPMQNVAEPYIRGRALRHLEKNRIWFGAGIGSPYFSTDTTAALRAAEIEADAILMAKNGVDGVYNADPKKDANAVKFDELTHGEVIKR 
GLKIMDATASTLSMDNDIDLWFNMNEAGNIQRWFGEHIGTTVSNKVCD 

SEQ ID 81 

TTGATTGATGATTTATCAAATGGTGAAATTAAAAGAACACGAGCTTCAGGTACAGTAATAGAAGCTAATTGGTTAAGGGGGGTTGGCGCTCCA 

SEQ ID 82 

MIDDLSNGEIKRTRASGTVIEANWLRGVGAP 

SEQ ID 83 

ATGACTAAGGAAATCGTTACAAAAGCTCAAGAGCGTTTTGAGCAATCACACCAAAGTTTATCAAGAGAATTTGCAGGGATTCGTGCAGGACGTGCT 
AATGCTAGCTTGCTTGATCGTATTCAAGTTGAGTATTATGGAGCGCCAACCCCCCTTAACCAATTAGCTTCTATTACTGTACCTGAAGCTCGTGTT 
CTTTTAATTTCACCATTTGATAAATCATCAATCAAAGATATTGAGCGTGCTATTAACGAATCAGATTTAGGTATTAATCCTGCAAATGATGGTTCA 
GTTATTCGTCTTGTTATTCCAGCTTTGACAGAAGAAACACGTCGTGATTTAGCTAAAGAAGTGAAAAAAGTCGGAGAAAATGCTAAGATTGCTATC 
CGTAATATTCGCCGTGATGCTATGGATGAAGCTAAGAAGCAAGAAAAGAATAAAGAAATTACAGAAGATGACTTGAAATCTCTTGAAAAAGATATT 
CAAAAGGCTACTGATGATGCTGTAAAACATATTGATGAGATGACTGCTAATAAAGAAAAAGAATTGTTGGAAGTT 

SEQ ID 84 

MTKEIVTKAQERFEQSHQSLSREFAGIRAGRANASLLDRIQVEYYGAPTPLNQLASITVPEARVLLISPFDKSSIKDIERAINESDLGINPANDGS 
VIRLVIPALTEETRRD LAKE VKKVGENAKIAIRNIRRD AMD EAKKQEKNKEITEDDLKSLEKDIQKATDDAVKHIDEMTANKEKELLEV 

SEQ ID 85 

ATGGCAAATGCAATTATTGAAACTGCAAAAGAACGTTTTGCACAATCCCATCAGTCTTTATCACGTGAATATGCCAGCATTCGTGCGGGTCGTGCC 
AACGCTAGTCTTTTAGACCGTATCCAAGTTGATTATTACGGGGCACCGACACCATTAAATCAATTGGCTTCAATCACTGTACCAGAAGCGCGTGTC 
TTATTGATCTCGCCTTTTGATAAATCTTCTATCAAAGATATCGAGCGCGCTCTTAACGCATCAGATTTAGGCATTACACCTGCTAACGATGGCTCT 
GTCATTCGTTTGGTTATTCCAGCTTTGACCGAAGAAACACGTAAAGAATTAGCCAAAGAAGTGAAAAAAGTTGGTGAAAATGCTAAAATTGCAATC 
CGTAATATCCGCCGCGATGCTATGGATGATGCTAAAAAGCAAGAAAAAGCAAAAGAAATCACTGAAGATGAGTTAAAAACACTTGAGAAAGATATC 
CAAAAAGCAACCGATGATGCTATCAAAGAAATTGACCGCATGACGGCTGAAAAAGAAAAAGAATTGCTCTCAGTG 

SEQ ID 86 

MANAIIETAKERFAQSHQSLSREYASIRAGRANASLLDRIQVDYYGAPTPLNQLASITVPEARVLLISPFDKSSIKDIERALNASDLGITPANDGS 
VIRLVIPALTEETRKELAKEVKKVGENAKIAIRNIRRDAMDDAKKQEKAKEITEDELKTLEKDIQKATDDAIKEIDRMTAEKEKELLSV 
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SEQ ID 87 

TTGGCAAGTAATAAAATGATTATGGAGGTAACTGATAGAATCAAAACCAGATGGATTTGGTTTGTCGGTTACCTTTTTAAAAGGAGAAAAATGAA.T 
ACATTATTAGCGACAGTCATAACAGGCTTAGTAACTGATGAAAACAAAGATTTTTACTTTATCCAAAAAGATGGCTTTACCTTTGCATTATCAAAG 
TCAGAAGGAGAGCATCACATTGGTGAAATGGTTAAAGGATTCGCCTATACAGATATGCAACAAAAAGCACGTCTTACAACTAAAGAAACATTTGCG 
ACTCGAGATCATTATGGTTGGGGGACAGTTACTGAGGTACGTAAAGACTTGGGAGTATTTCTTGATACTGGTCTTCCAGATAAGCAAGTGGTTGTT 
TCTTTGGATGTTCTTCCTGAATTGAAAGAACTTTGGCCTAAAAAAGGTGATCGCCTCTACGTTTGCTTAGATGTTGATAAAAAAGATCGTCTCTGG 
GCTCTCCCTGCAGATCCTGAAGTGTTTCAACGAATGGCAACCCCTGCATATAACAATATGCAAAATCAAAATTGGCCAGCAATCGTTTATCGCTTA 
AAATTGTCAGGAACTTTTGTTTATCTACCAGAAAATAATATGCTCGGCTTTATTCACCCTAGTGAACGTTACAGTGAACCTCGTTTAGGGCAAGTG 
CTGGATGCACGAGTTATTGGCTTCAGAGAAGTTGATAGAACCTTAAATTTATCATTAAAGCCTCGTTCTTTTGAAATGTTAGAAAATGACGCACAA 
ATGATTTTAACGTATTTAGAAAGTAACGGAGGATTCATGACTTTAAATGATAAATCTTCTCCAGAGGAAATTAAAGCTACTTTTGGAATTTCCAAA 
GGTCAGTTTAAAAAAGCACTTGGAGGACTCATGAAAGCTAAAAAGATCAAACAAGATCAGCTAGGTACAGAATTATTA 

SEQ ID 88 

MASNKMIMEVTDRIKTRWIWFVGYLFKRRKMNTLLATVITGLVTDENKDFYFIQKDGFTFALSKSEGEHHIGEMVKGFAYTDMQQKARLTTKETFA 

TRDHYGWGTVTEVRKDLGVFLDTGLPDKQWVSLDVLPELKELWPKKGDRLYVCLDVDKKDRLWALPADPEVFQRMATPAYNNMQNQNWPAIVYRL 

KLSGTFVYLPENNMLGFIHPSERYSEPRLGQVLDARVIGFREVDRTLNLSLKPRSFEMLENDAQMILTYLESNGGFMTLNDKSSPEEIKATFGISK 
GQFKKALGGLMKAKKI KQDQLGTELL 

SEQ ID 89 

ATGAATGATTTACTAGCAACAGTCATTACTGGGCTTATTAAAGAAGAAAACGCTAATGACTATTTTATCCACAAAGAAGGGTTTACCTTTACCTTG 
TCTAAAGCAGAAGGAGAACGCCAGATTGGTGATATGGTCACAGGCTTTGCCTATACAGACATAGAGCAAAAGGCACGTCTCACAACCAAAGAGATC 
CGTTCAACACGGACAAGTTATGGCTGGGGGGAAGTGACAGAGGTTCGTCGTGACCTAGGCGTTTTTGTCGATACAGGAATTCCAAATAAAGAAATT 
GTGGTTTCTTTGGACGTGTTGCCTGAGATGAAAGAACTATGGCCTAAAAAAGGGGATAAACTTTACATTCGTTTGGATGTGGATAAAAAAGACCGT 
ATTTGGGGACTTCCAGCAGAGCCTGAGGTCTTTCAAAAGATGGCTAGCCCTGCTTACAATAACATGCAAAATCAACATTGGCCAGCAATTGTTTAC 
CGCCTAAAATTAACAGGAACGTTTGTTTACCTGCCTGAAAACAACATGTTGGGCTTTATTCACTCAAGTGAACGCTACGCAGAACCGCGCTTAGGT 
CAGGTTTTAGATGCCCGTGTGATTGGGTTTAGAGAGGTCGATCGTACCTTGAATTTATCGTTGAAACCACGTTCTTTTGAGATGTTGGAGAATGAC 
GCTCAGATGATTGTTACTTATCTGGAAGCCAATGGTGGTTTCATGACTTTAAATGACAAATCAAGTCCAGAAGAGATTAAAGCAAGCTTTGGTATT 
TCAAAAGGCCAGTTTAAAAAAGCCTTGGGTGGATTGATGAAAGCTAAACGTATCAAACAAGACGCCACAGGAACTGAATTAATAGGA 

SEQ ID 90 

MNDLLATVITGLIKEENANDYFIHKEGFTFTLSKAEGERQIGDMVTGFAYTDIEQKARLTTKEIRSTRTSYGWGEVTEVRRDLGVFVDTGIPNKEI 
WSLDVLPEMKELWPKKGDKLYIRLDVDKKDRIWGLPAEPEVFQKMASPAYNNMQNQHWPAIVYRLKLTGTFVYLPENNMLGFIHSSERYAEPRLG 
QVLDARVIGFREVDRTLNLSLKPRSFEMLENDAQMIVTYLEANGGFMTLNDKSSPEEIKASFGISKGQFKKALGGLMKAKRIKQDATGTELIG 

SEQ ID 91 

CCATTTGAAGAATTAGATGGTATTGAATCTGTTTTATCTGGATACACTGGAGGACATGTTGAGAATCCAACTTATAAAGAAGTTTGTAGTAAAACT 
ACTGGACATACAGAAGCTGTTGAAATTATTTTTAATCCTGAAAAAATCTCTTATGCAGATTTAGTTGAGTTATATTGGGCACAAACAGATCCAACA 
GACGCTTTTGGTCAGTTTGAAGATCGTGGGGATAATTATCGTCCTGTCATCTTTTATGAGAATGAAGAGCAACGTCAGATTGCTCAAAAATCAAAA 
GATAAGCTACAAGCTTCGGGTAGATTTGATAGACCAATTGTAACCAGCATTGAGCCTGCTGATACTTTTTACCCAGCAGAAGACTATCATCAAGCA 
TTCTATCGGACTAACCCTGCTCGTTACGCCTTGAGTAGTGCCAGAAGACATGCATTTCTAGAGGAGAACTGGCAT 

SEQ ID 92 

MAFFVIMYLLKRMENDMERAIFAGGCFWCMVQPFEELDGIESVLSGYTGGHVENPTYKEVCSKTTGHTEAVEIIFNPEKISYADLVELYWAQTDPT 
DAFGQFEDRGDNYRPVIFYENEEQRQIAQKSKDKLQASGRFDRPIVTSIEPADTFYPAEDYHQAFYRTNPARYALSSARRHAFLEENWH 

SEQ ID 93 

ATGGAAAGAGCCATTTTTGCAGGAGGTTGTTTCTGGTGTATGGTGCAACCTTTTGAGGAGCAAGCAGGTATTTTGTCAGTCAGAAGTGGCTACACA 

GGTGGGCATCTCCCAAATCCTAGCTATGAACAAGTTTGTGCCAAAACAACAGGACATACAGAAGCTGTTGAAATTATTTTTGACCCTAAGCAAATC 

GCTTATAAAGATTTGGTAGAGCTCTATTGGACGCAGACGGATCCAACAGACGCCTTTGGGCAATTTGAAGATCGTGGGGACAACTACCGTCCTGTC 

ATTTACTACACAACGGAAAGACAAAAAGAAATTGCAGAGCAATCAAAAGCAAACTTGCAAGCTTCAGGACGTTTTGACCAACCCATTGTCACCACT 

ATTGAACCAGCAGAGCCATTTTATCTCGCAGAGGATTATCACCAAGGATTTTATAAAAAGAATCCCAAGCGGTATGCACAAAGCAGTGCTATTCGT 
CATCAGTTTTTAGAGGAGAATTGGTCA 

SEQ ID 94 

MERAIFAGGCFWCMVQPFEEQAGILSVRSGYTGGHLPNPSYEQVCAKTTGHTEAVEIIFDPKQIAYKDLVELYWTQTDPTDAFGQFEDRGDNYRPV 
IYYTTERQKEIAEQSKANLQASGRFDQPIVTTIEPAEPFYLAEDYHQGFYKKNPKRYAQSSAIRHQFLEENWS 

SEQ ID 95 

TTGAGAAAATCATTTTACAGTTGGTTGATGACACAAAGAAATCCAAAATCAAATGAACCAGTAGCAATCCTAGCAGATTACGCTTTTGATGAAACC 

ACTTTTCCAAAACATAGTTCGGATTTTGAAACAGTTAGTCGCTATTTAGAAGATGAGGCCAGTTTTTCCTTTAATTTAACAGATTTTGATGATATT 
TGGGAAGATTATCTCAATCAT 

SEQ ID 96 

MRKSFYSWLMTQRNPKSNEPVAILADYAFDETTFPKHSSDFETVSRYLEDEASFSFNLTDFDDIWEDYLNH 

SEQ ID 97 

TTGGTCATGAGAAAATCATTTTACAGCTGGCTGATGACACAACGTAACCCTAAATCAAATGAACCTGTGGCGATTTTAGCAGATTTGGTGTTTGAT 
GACACCACTTTTCCAAAGCATACCAATGATTTTGAACTCATTAGTCGGTATCTAGAAGATCAAGCTAGTTTTTCCTTTAATTTAGGTCAATTTGAT 
GAAATCTGGGAAGATTATCTAGCACAT 

SEQ ID 98 

LVMRKSFYSWLMTQRNPKSNEPVAILADLVFDDTTFPKHTNDFELISRYLEDQASFSFNLGQFDEIWEDYLAH 

SEQ ID 99 

TTGTTTATGAGATATACAAATGGAAATTTTGAAGCCTTTGCAAGACCTCGAAAACCTGAAGGTGTGGATAAAAAATCCGCTTATATTGTTGGTTCT 
GGTTTAGCAGGATTAGCTGCCGCTGTCTTTTTAATACGTGACGGTCAAATGGATGGTCAACGTATTCATATTTTTGAAGAACTACCTCTTTCTGGA 
GGATCACTTGACGGTGTCAAACGACCTGATATCGGTTTTGTAACGCGTGGTGGTCGTGAAATGGAAAATCACTTCGAATGTATGTGGGATATGTAC 
CGTTCCATCCCCTCTCTCGAAGTTCCAGATGCTTCTTATCTAGATGAATTTTATTGGCTTGACAAGGATGATCCCAATTCATCTAACTGTCGCCTC 
ATTCATAAACAGGGGAATCGCTTAGAATCTGATGGTGATTTTACACTCGGAACACATTCCAAAGAGTTAGTTAAGCTAGTCATGGAGACTGAAGAG 
TCTTTAGGTGCTAAGACGATTGAAGAAGTTTTTTCAAAAGAATTTTTTGAAAGTAATTTTTGGACTTATTGGGGTACTATGTTTGCCTTTGAGAAA 
TGGCATTCAGCGATTGAAATGCGTCGATATGCTATGCGCTTTATCCATCATATTGGTGGTCTGCCTGATTTCACTTCATTAAAATTTAATAAATAT 
AATCAATATGATTCTATGGTGAAACCAATCATCAGTTATTTAGAGTCTCATAATGTAGATGTTCAATTTGATAGCAAGGTAACTAATATCTCCGTA 
GACTTTAAGAACGGTCAGAAGCTTGCAAAAGCTATTCATCTCACAGTTGGTGGTGAAGCAAAAACAATTGATCTTACTCCAAATGATTTTGTTTTT 
GTAACGAATGGTTCTATCACTGAAAGTACGAACTATGGTAGTCATGATACTGTAGCTAAACCTAATACCGATTTGGGAGGTTCTTGGAATCTTTGG 
GAAAACTTAGCTGCTCAATCTGATGAATTTGGACATCCTAAAGTCTTCTACAAAGATATTCCAAAAGAGTCATGGTTTGTTTCTGCTACTGCAACA 
ATAAAAGATCCAGCTATTGAACCTTATATAGAGCGTTTAACAGATCGTGACCTCCATGATGGTAAAGTAAATACCGGAGGCATTGTTACAGTTACA 
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GATTCTAATTGGATGATGAGTTTTGCTATCCATCGCCAACCGCATTTCAAAGAGCAAAAGGAAAATGAAACAATTGTTTGC3ATTTATGGACTCTAT 
TCAAATGTGGAAGGTAATTATATTAAAAAACCAATTGAAGAATGTACTGGTCGAGAAATCACAGAAGAGTGGTTATATCACTTAGGTGTTCCTGAA 
ATGAAGATTCATGATTTATCTGATAAACAATATGTAAGTACAGTTCCTGTTTATATGCCTTACATTACTAGTTATTTCATGCCTCGAGTTAAAGGT 
GACCGACCAGATGTTATCCCACAAGGATCTGTTAACCTAGCCTTCATTGGTAATTTTGCAGAATCTCCATCCAGAGATACAGTATTTACAACGGAA 
TATTCTATTAGAACTGCTATGGAAGCTGTTTATACTTTCTTAAATATTGAACGTGGTGTTCCAGAAGTCTTTAATTCAGCATTTGATATTCGTGTC 
TTGTTGCAATCTTTATACTATCTCAATGATAAGAAATCTGTTGAAGATATGGATTTACCAATACCTGCCTTAATGCGTAAAGTAGGCATGAAAAAA 
ATTAGAGGAACTTATTTAGAAGAATTACTTCGAGAAGCTCATCTTTTA 

SEQ ID 100 

MFMRYTNGNFEAFARPRKPEGVDKKSAYIVGSGLAGLAAAVFLIRDGQMDGQRIHIFEELPLSGGSLDGVKRPDIGFVTRGGREMENHFECMWDMY 
RSIPSLEVPDASYLDEFYWLDKDDPNSSNCRLIHKQGNRLESDGDFTLGTHSKELVKLVMETEESLGAKTIEEVFSKEFFESNFWTYWGTMFAFEK 
WHSAIEMRRYAMRFIHHIGGLPDFTSLKFNKYNQYDSMVKPIISYLESHNVDVQFDSKVTNISVDFKNGQKLAKAIHLTVGGEAKTIDLTPNDFVF 
VTNGSITESTNYGSHDTVAKPNTDLGGSWNLWENLAAQSDEFGHPKVFYKDIPKESWFVSATATIKDPAIEPYIERLTHRDLHDGKVNTGGIVTVT 
DSNWMMSFAIHRQPHFKEQKENETIVWIYGLYSNVEGNYIKKPIEECTGREITEEWLYHLGVPEMKIHDLSDKQYVSTVPVYMPYITSYFMPRVKG 
DRPDVIPQGSWLAFIGNFAESPSRDTVFTTEYSIRTAMEAVYTFLNIERGVPEVFNSAFDIRVLLQSLYYLNDKKSVEDMDLPIPALMRKVGMKK 
IRGTYLEELLREAHLL 

SEQ ID 101 

GTGATGATATCACTTTGCTTGACTATTCAAGGAGGTCTTGAAATGTATTATACTAGTGGTAATTACGAAGCTTTTGCAACACCTCGAAAACCCGAA 
GGGGTAGATCAGAAATCAGCTTATATTGTTGGTACTGGTTTAGCTGGTTTAGCAGCAGCTGTTTTCCTTATTCGCGATGGGCATATGGCTGGGGAA 
CGCATTCATCTGTTTGAGGAATTGCCTTTAGCAGGTGGTTCTTTAGATGGTATTGAAAAGCCTCATCTTGGTTTTGTGACCCGTGGTGGTCGTGAG 
ATGGAAAATCATTTTGAGTGTATGTGGGACATGTATCGGTCTATTCCCTCACTGGAAATTCCCGGTGCGTCTTATTTAGATGAATTTTATTGGTTG 
GATAAGGATGATCCTAACTCATCCAACTGTCGTTTGATTCACAAGAGAGGAAATCGTGTGGATGATGACGGCCAGTATACGCTCGGTAAACAGTCA 
AAAGAATTAATCCATTTAATCATGAAGACAGAAGAATCTCTAGGAGACCAAACCATTGAAGAGTTCTTCTCAGAAGATTTCTTTAAGAGTAATTTT 
TGGGTGTATTGGGCAACCATGTTTGCTTTTGAAAAATGGCATTCTGCTGTAGAAATGCGACGCTATGCGATGAGGTTTATCCACCATATTGATGGT 
TTGCCAGATTTCACCTCCCTCAAGTTCAACAAATATAACCAATATGACTCTATGGTCAAACCGATTATTGCTTACCTAGAATCACACGACGTTGAC 
ATCCAATTTGACACAAAAGTCACTGATATTCAGGTGGAGCAAACAGCTGGTAAAAAGGTAGCAAAAACCATCCATATGACGGTGTCTGGGGAGGCT 
AAGGCGATTGAGCTAACACCTGATGATTTGGTTTTTGTGACCAATGGTTCTATTACTGAAAGCAGCACATACGGTAGTCATCACGAAGTGGCTAAG 
CCAACCAAAGCGTTAGGTGGTTCTTGGAATTTATGGGAAAATCTAGCTGCTCAATCAGATGATTTTGGTCATCCTAAAGTGTTTTACCAGGACTTG 
CCTGCTGAAAGCTGGTTTGTGTCTGCTACAGCAACCATAAAACACCCAGCTATCGAGCCTTATATAGAACGTTTGACCCACCGTGACTTGCACGAT 
GGCAAAGTGAACACTGGCGGCATCATCACTATTACAGATTCTAACTGGATGATGAGCTTTGCCATTCACCGTCAACCTCATTTTAAAGAACAAAAA 
GAAAATGAGACCACTGTCTGGATTTACGGTCTTTATTCCAATAGTGAGGGCAATTACGTCCACAAGAAAATTGAGGAGTGTACAGGTCAAGAAATC 
ACAGAAGAATGGTTGTACCACCTTGGGGTACCTGTTGATAAAATCAAGGACTTAGCGAGTCAGGACTATATCAATACAGTTCCTGTTTACATGCCT 
TATATTACGAGTTACTTTATGCCACGCGTCAAAGGAGACCGTCCGAAAGTTATCCCAGATGGTTCAGTCAACTTGGCCTTTATTGGTAACTTTGCG 
GAATCTCCATCTCGAGATACGGTCTTTACGACTGAGTATTCTATTCGTACTGCCATGGAAGCAGTGTATAGCTTCTTGAATGTGGAACGAGGCATC 
CCAGAAGTCTTTAATTCAGCCTATGATATTCGTGAATTGCTCAAAGCCTTTTATTACCTTAATGATAAAAAGGCAATCAAGGATATGGATTTGCCA 
ATTCCTGCACTGATTGAGAAAATCGGACATAAAAAAATCAAGGATACCTTTATCGAAGAATTGCTCAAAGATGCTAATCTTATG 

SEQ ID 102 

VMISLCLTIQGGLEMYYTSGNYEAFATPRKPEGVDQKSAYIVGTGLAGLAAAVFLIRDGHMAGERIHLFEELPLAGGSLDGIEKPHLGFVTRGGRE 
MENHFECMWDMYRSIPSLEIPGASYLDEFYWLDKDDPNSSNCRLIHKRGNRVDDDGQYTLGKQSKELIHLIMKTEESLGDQTIEEFFSEDFFKSNF 
WVYWATMFAFEKWHSAVEMRRYAMRFIHHIDGLPDFTSLKFNKYNQYDSMVKPIIAYLESHDVDIQFDTKVTDIQVEQTAGKKVAKTIHMTVSGEA 
KAIELTPDDLVFVTNGSITESSTYGSHHEVAKPTKALGGSWNLWENLAAQSDDFGHPKVFYQDLPAESWFVSATATIKHPAIEPYIERLTHRDLHD 
GKVNTGGIITITDSNWMMSFAIHRQPHFKEQKENETTVWIYGLYSNSEGNYVHKKIEECTGQEITEEWLYHLGVPVDKIKDLASQDYINTVPVYMP 
YITSYFMPRVKGDRPKVIPDGSVWLAFIGNFAESPSRDTVFTTEYSIRTAMEAVYSFLNVERGIPEVFNSAYDIRELLKAFYYLNDKKAIKDMDLP 
IPALIEKIGHKKIKDTFIEELLKDANLM 

SEQ ID 103 

ATGAAATTTTGTTATAATGTAGTCACTTACTGTACGAAAAGGAAGAATAATTTGCAAGAATACTCTATCGAAATTACTTTACAACATCCAGATGAT 
ATGATGTCACTCTTTGGCAGCAATGAGCGCCATTTAAAATTAATCGAAGAAAATTTAGATGTTATCATTCATGCTAGAACTGAACGTGTTCAGGTA 
TTAGGTGACTCTGAAGAAGCAGTAGAAACCGCTCGGTTAACCATTGAAGCATTATTAGTGCTTGTTAACCGCGGGATGACTGTGAATACTTCAGAT 
GTTGTAACAGCCTTATCCATGGCACAAAATGGTTCAATTGATAAATTCGTTGCCCTTTATGAGGAAGAAATTATTAAGGATAGCTATGGTAAGCCT 
ATCCGTGTTAAGACTTTAGGGCAAAAAATATACGTTGATAGCGTTAAAAATCATGATGTTGTTTTTGGTATTGGGCCTGCTGGAACGGGAAAAACT 
TTTTTAGCAGTCACTCTAGCAGTAACGGCACTAAAGCGTGGTCAAGTTAAACGAATAATCTTAACGAGACCAGCGGTTGAAGCTGGTGAAAGCCTT 
GGTTTCTTGCCTGGAGATCTCAAAGAGAAAGTTGATCCTTATTTGAGACCAGTTTATGATGCCCTATATCAAATTTTAGGTAAAGAGCAAACAAGT 
CGCTTAATGGAGCGTGAAATCATCGAAATTGCTCCATTGGCTTACATGCGTGGTCGTACTTTAGATGATGCATTTGTCATATTAGATGAAGCGCAA 
AACACCACTATAATGCAAATGAAAATGTTCCTAACACGTCTTGGCTTCAATTCTAAAATGATTGTAAATGGCGATGTTAGCCAAATTGACTTACCA 
AAGAATGTTAAATCTGGTTTGATTGATGCTGTTGAGAAATTACGAAATATCAAAAAGATTGACTTTATTCATTTATCAGCAAAGGATGTTGTAAGA 
CACCCTGTCGTTGCTGAAATAATAAATGCTTATTCAGATTCAGAAAGTAGTCACAAGCTACAATCTGATAAGGAC 

SEQ ID 104 

MKFCYNWTYCTKRKNNLQEYSIEITLQHPDDMMSLFGSNERHLKLIEENLDVIIHARTERVQVLGDSEEAVETARLTIEALLVLVNRGMTVNTSD 
WTALSMAQNGSIDKFVALYEEEIIKDSYGKPIRVKTLGQKIYVDSVKNHDWFGIGPAGTGKTFLAVTLAVTALKRGQVKRIILTRPAVEAGESL 
GFLPGDLKEKVDPYLRPVYDALYQILGKEQTSRLMEREIIEIAPLAYMRGRTLDDAFVILDEAQNTTIMQMKMFLTRLGFNSKMIVNGDVSQIDLP 
KNVKSGLIDAVEKLRNIKKIDFIHLSAKDWRHPWAEIINAYSDSESSHKLQSDKD 

SEQ ID 105 

TTGCAAGAGTATTCTATTGACATTACCTTAACCCATCCTGATGATGTTTTAGCTCTTTTTGGTAGCAACGAGCGTCATTTGAAGCTAATAGAAGCT 
CATTTAGGAGTTATTGTTCACGCAAGAACCGAGCGAGTCCAAGTGATTGGTGATGATGAAGAAGCTGTGGAATTGGCTCGATTGACCATCAAAGCC 
CTACTGGTTCTAGTGGGTCGTGGCATGGTGGTCAACACATCAGATGTGGTGACAGCTTTATCTATGGCAGAATCTCATCAGATTGACCAATTTATG 
GCGCTTTATGAAGAAGAAATCATTAAAGATAACTATGGTAAGGCAATACGAGTCAAAACATTAGGTCAAAAAACCTATGTTGATAGTGTCAAACGT 
CATGATGTGGTTTTTGGTGTAGGACCTGCAGGGACAGGTAAAACCTTCTTAGCTGTTACGCTTGCAGTCACTGCTCTGAAAAGAGGACAGGTAAAG 

GTTTACGATGCCCTTTATCACATTTTAGGCAAGGAACAAACCACACGCCTGATGGAACGAGATGTGATTGAGATTGCTCCGTTAGCTTATATGCGA 
GGTCGTACTCTGGATGACGCTTTTGTTATCTTAGATGAGGCTCAAAACACGACCATCATGCAAATGAAGATGTTTTTGACCCGTCTTGGTTTTAAT 
TCTAAAATGATTGTCAATGGAGATACGAGTCAGATTGACCTCCCTCGAAATGTCAAGTCTGGTTTGATTGATGCTACTCAGAAATTACAAGGCATT 
AAACAGATTGATTTTGTCTATTTCTCTGCTAAGGATGTTGTCCGACATCCTGTTGTGGCTGATATTATCAAGGCTTATGAAACGTCCTCAGAGGAG 
ATGAAGGACTTACTAAAACCTAAGGCTAGTGACGTTGAAGCTGATTACCAGCCAGGCTTGACAAAATACCCTGTGATCGGTCAAGAGCAC 

SEQ ID 106 

LQEYSIDITLTHPDDVLALFGSNERHLKLIEAHLGVIVHARTERVQVIGDDEEAVELARLTIKALLVLVGRGMWNTSDWTALSMAESHQIDQFM 
ALYEEEIIKDNYGKAIRVKTLGQKTYVDSVKRHDWFGVGPAGTGKTFLAVTLAVTALKRGQVKRIILTRPAVEAGESLGFLPGDLKEKVDPYLRP 
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VYDALYHILGKEQTTRLMERDVIEIAPLAYMRGRTLDDAFVILDEAQNTTIMQMKMFLTRLGFNSKMIVNGDTSQIDLPRNVKSC3LIDATQKLQGI 
KQIDFVYFSAKDWRHPWADIIKAYETSSEEMKDLLKPKASDVEADYQPGLTKYPVIGQEH 

SEQID107 

ATGGACCATTTCACAAAACTCTGGCAAGATTTCTCTAAACTTCCAAATGTTGTTGCTATAGCACTCGGAGGCTCACGCTCTGGTGACAGTTTTGAC 
CAATCTTCCGATTATGATTTGTATGTTTATTGTGCAGCAACTCCTGATATCACTAGTCGTAAACGTATCCTTAACAAGCACTGTCATTACATTGAA 
CTTAACAATCATTACTGGGAGCTTGAAGATAATGGTACTTTAAACGACGGAACTGATATTGATATTCTCTATCGTAACATAGATAACTTTTTATCA 
GACTTAGAAGATGTCGTTGAACACCACAATTCTCGAATTGGATACACTACTTGTTTTTGGCATAACCTCATCAATTGCCAAATACTCTATGATCCT 
GAAAATCAATTACAATCACTCAAAGAGAGATTCGAAGTTTCTTATCCCAGTCAGTTACAAAAACAAATTATCATTCAAAATCGTAACTTATTAACT 
GGCAAGCTTCCCTCTTACGATAAACAAATTATAAAAGCCCTTAAACGCCAAGACTTTGTTAGTACTCACCATAGAACTACTGCTTTCTTAGATTCC 
TACTTTGATATTATTTTTGCACTTAATAAGTTGACACATCCTGGCGAAAAAAGAATGATTTCCTATGCTAAGAAGAATGCTACATTGCTTCCTAAA 
CATTTCGAAGAAAATATCATTAAACTATGTCATCACAACTCCAACGAACACACTGTTAAAGAAACATTAAACGATATAATAATGCATCTCGACGTC 
ATGCTTAAAGAAAATTTTCAACACTTTATAGGT 

SEQ ID 108 

MDHFTKLWQDFSKLPNWAIALGGSRSGDSFDQSSDYDLYVYCAATPDITSRKRILNKHCHYIELNNHYWELEDNGTLNDGTDIDILYRNIDNFLS 
DLEDWEHHNSRIGYTTCFWHNLINCQILYDPENQLQSLKERFEVSYPSQLQKQI I IQNRNLLTGKLPSYDKQI I KALKRQDFVSTHHRTTAFLDS 
YFDIIFALNKLTHPGEKRMISYAKKNATLLPKHFEENIIK1.CHHNSNEHTVKETLNDIIMHLDVMLKENFQHFIG 

SEQ ID 109 

ATGAAACAAGATTATATTTCCTACATTAGGTCAAAAGTTGGACATGAGACTATCTTTTTAACATATTCTGGTGGTATTTTGACAGATGGTAAGGGA 
CGTGTCTTACTCCAATTAAGAGCTGATAAGAATTCTTGGGGAATTATTGGTGGATGTATGGAGTTAGGTGAGTCATCAGTAGATACATTGAAAAGA 
GAATTTTTCGAAGAAACTGGATTGAGAGTGGAACCAATCAGACTGTTAAATGTTTATACTAACTTTCAAGACTCTTATCCCAATGGCGATAAAGCA 
CAAACCGTCGGTTTTATTTATGAAGTAAGCTGTCCAAAACCAGTTAATATAGAAGGTTTTCATAATGAGGAAACATTGCAATTGGACTATTTTTCT 
AAAGAAGACGTCAAAAATATTACGATCGTAAATGAACAACACCAATTAATTTTAGATGAATATTTTTCACAAACATTCCAAATGGGGCGT 

SEQ ID 110 

MKQDYISYIRSKVGHETIFLTYSGGILTDGKGRVLLQLRADKNSWGIIGGCMELGESSVDTLKREFFEETGLRVEPIRLLNVYTNFQDSYPNGDKA 
QTVGFIYEVSCPKPVNIEGFHNEETLQLDYFSKEDVKNITIVKEQHQLILDEYFSQTFQMGR 

SEQ ID 111 

TTGGCTATAATGAGAAAGAATACTAACATAGTAAAGCGAGATCATATGCCACAAGACTACATTTCTTATATCCGCTCCAAAGTTGGGCATGATAAG 
ATTATTCTTAACTTTGCTGGTGGGATTTTGACCAATGATGACGGCAAGGTGCTGATGCAGCTGCGTGGTGATAAGAAAACCTGGACTATTCCTGGT 
GGCACTATGGAACTGGGTGAGAGCTCTTTAGAGACTTGCAAACGTGAGTTCTTAGAGGAAACCGGAATTGAGGTTGAAGCTGTTCGCTTACTGAAT 
GTTTACACTCATTTTGAGGAAGTTTATCCCAACGGTGATGCTGTTCAGACTATTGTCTTTATCTATGAACTAACGGCTGTTTCTGATATGGCTATT 
GATAACTTTCATAATGAGGAAACGCTCAAGTTACAATTTTTCTCTCATGAGGAGATAGCAGAGTTAGAGAGTGTCTCAGCCAAACATCGCCTGATG 
TTAGAGGAATATTTTAGTGATAGCTTTGCTATGGGGCAT 

SEQ ID 112 

LAIMRKNTNIVKRDHMPQDYISYIRSKVGHDKIILNFAGGILTNDDGKVLMQLRGDKKTWTIPGGTMELGESSLETCKREFLEETGIBVEAVRLLN 
VYTHFEEVYPNGDAVQTIVFIYELTAVSDMAIDNFHNEETLKLQFFSHEEIAELESVSAKHRLMLEEYFSDSFAMGH 

SEQ ID 113 

GTGACTGTTTTTTTAGAAAGCATAAGAAGTACAGAAAAAGAAAATTATGGAATATTTGATGGTGGGGATATGCTTTACTTACGGTATTGGAATGAT 
ATACTTAAAGAAATCCAGTTT 

SEQ ID 114 

MTVFLESIRSTEKENYGIFDGGDMLYLRYWNDILKEIQF 

SEQ ID 115 

ATGAAGATAACATTACACGGCGTTGCTGAAACGTTATTAATCACCTTATATATTAGGGCTAAAGATGCGATGGCTAAACATCCGATACTTAATGAT 
CAAAAATCCTTAGCAATTGTTGAACAGATAGAATATGATTTTGATAAATTCGATAATTCAGAAGCTTCTTTTTATGCAACATTAGCTAGAATTCGC 
GTTATGGATAGAGAAATCAAAAAATTTATTAGAGAAAATCCAAATAGTCAAATCCTTTCAATTGGTTGTGGACTTGATACAAGGTTTGAAAGAGTC 
GATAATGGACAAATTAGGTGGTATAACCTTGATTTGCCAGAGGTTATGGAGATAAGAAAATTATTTTTTGAAGAGCATGAAAGAGTTACTAATATA 
GCAAAATCAGCCCTAGATGAAACTTGGACACGGGAGGTAAATCCCCAAAATGCCCCTTTTCTAATCGTGTCAGAAGGTGTTTTAATGTTTCTAAAA 
GAAGATGACGTAGAGACTTTTCTTCATATCCTGACAAATTCATTTAGCCAATTTATGGCACAATTTGATTTGTGTCATAAGGAAATGATTAATAAA 
GGAAAGCAACATGATACAGTAAAGTATATGGATACAGAATTTCAGTTTGGTATCACAGATGGTCATGAGATTGTGGATTTAGACCCTAAATTAAAG 
CAAATAAATCTGATTAACTTTACAGATGAGATGAGCAAATTTGAGTTAGGCACACTTCGCTCTTTACTTCCAACAATTCGTAAATTTAATAATTGT 
TTAGGTGTGTACGAATATAAAGCATCTGAGAAAAAG 

SEQ ID 116 

MKITLHGVAETLLITLYIRAKDAMAKHPILNDQKSLAIVEQIEYDFDKFDNSEASFYATLARIRVMDREIKKFIRENPNSQILSIGCGLDTRFERV 
DNGQIRWYNLDLPEVMEIRKLFFEEHERVTNIAKSALDETWTREVNPQNAPFLIVSEGVLMFLKEDDVETFLHILTNSFSQFMAQFDLCHKEMINK 
GKQHDTVKYMDTEFQFGITDGHEIVDLDPKLKQINLINFTDEMSKFELGTLRSLLPTIRKFNNCLGVYEYKASEKK 
SEQ ID 117 

ATGTACGTTGAAATGATTGATGAAACTGGACAAGTTTCAGAAGATATCAAAAAGCAAACTCTTGATTTGTTAGAGTTTGCAGCACAAAAAACAGGT 
AAAGAGAATAAAGAAATGGCTGTAACGTTTGTCACTAATGAACGTAGCCATGAATTGAATTTAGAGTATCGAGATACCGATCGTCCGACTGATGTT 
ATCAGTTTAGAATATAAGCCTGAGGTTGATATTTCTTTTGATGAAGAAGATCTGGCTGAAAATCCTGAACTTGCTGAGATGCTAGAAGATTTTGAT 
TCTTATATTGGTGAACTTTTTATTTCTATTGATAAAGCTAAAGAACAAGCAGAAGAGTACGGTCACTCTTATGAACGTGAAATGGGTTTTTTAGCT 
GTACATGGTTTTTTGCATATTAACGGTTATGATCATTATACACCCGAAGAAGAAAAAGAGATGTTCAGCTTACAGGAAGAAATTTTAACTGCTTAT 
GGACTTAAACGACAA 

SEQ ID 118 

MYVEMIDETGQVSEDIKKQTLDLLEFAAQKTGKENKEMAVTFVTNERSHELNLEYRDTDRPTDVISLEYKPEVDISFDEEDLAENPELAEMLEDFD 
SYIGELFISIDKAKEQAEEYGHSYEREMGFLAVHGFLHINGYDHYTPEEEKEMFSLQEEILTAYGLKRQ 

SEQ ID 119 

GTGCCCAACATACCAAATGAGGTGGGCAGCCCTTCCCTAACAATTAACCTTATGTATATCGAGATGATTGACGAAACGGGACAAGTTTCGCAAGAG 
ATTATGGAGCAAACACTTGATTTGCTCAATTTTGCTGCTCAAAAGACGGGCAAAGAAGAAAAAGAAATGTCTGTGACCTTTGTGACCAATGAAAGA 
AGTCATGAACTCAACTTAGAATACCGAGATACTGATCGTCCAACAGATGTGATTTCTCTAGAATATAAGCCAGAAACGCCTATTTTATTTAGTCAA 
GAGGATTTGGCTGCTGATCCTAGTTTGGCAGAGATGATGGCAGAGTTTGATGCTTATATTGGCGAATTGTTTATTTCTATTGACAAGGCGCGTGAG 
CAGTCCCAAGAATATGGGCACTCTTTTGAGCGTGAAATGGGATTTTTGGCTGTTCATGGATTCTTACATATTAATGGGTATGATCACTACACCCTT 
GAAGAAGAAAAAGAGATGTTTACCTTACAGGAAGAGATTTTGACTGCTTATGGCCTTACACGACAA 

SEQ ID 120 

VPNIPNEVGSPSLTINLMYIEMIDETGQVSQEIMEQTLDLLNFAAQKTGKEEKEMSVTFVTNERSHELNLEYRDTDRPTDVISLEYKPETPILFSQ 
EDLAADPSLAEMMAEFDAYIGELFISIDKAREQSQEYGHSFEREMGFLAVHGFLHINGYDHYTLEEEKEMFTLQEEILTAYGLTRQ 

SEQ ID 121 
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ATGTCAGAAAATCCTGATGCCTATATTATTCGTAGTCAAAATTTGCATAATCAGGATTTCCCAAGTAACCTCAAAGCTATTGCTAGGGCGGC3TGCA 
GGAACAAATAATATTCCTATTGAAGAGGCAAGTGCACAGGGAATAGTCGTGTTTAATACCCCAGGTGCAAATGCTAATGCTGTAAAAGAAGCGGTC 
ATTGCTGCCTTATTACTTTCAGCTCGTGATTATTTAGGAGCTAACCGATGGGTTAATACTCTAACTGGAACAGATATTCCCAAACAAATTGAAGCA 
GGAAAGAAAGCTTTTGCTGGTAATGAAATTGCAGGAAAAAAATTGGGAGTTATCGGCCTTGGTGCCATTGGAGCTAGAATTGCGAATGATGCTAGA 
CGCTTAGGAATGACAGTTCTTGGTTATGATCCCTATGTTTCAATTGAAACAGCTTGGAATATTTCAAGCCATGTTCAAAGGGTTAAAGAGATTAAG 
GATATTTTTGAAACTTGTGACTATATCACAATTCATGTTCCCTTAACAAATGAAACTAAGCATACTTTTGATGCGAAAGCTTTTTCAATCATGAAA 
AAAGGAACTACGATTATCAACTTTGCTCGTGCAGAATTAGTCAATAACCAAGAGCTATTTGAAGCGATAGAAACTGGTGTTGTCAAGCGCTATATT 
ACTGATTTTGGAGACAAAGAATTATTAAACCAAAAG 

SEQ1D 122 

MSENPDAYIIRSQNLHNQDFPSNLKAIARAGAGTNNIPIKEASAQGIWFNTPGANANAVKEAVIAALLLSARDYLGANRWVNTLTGTDIPKQIEA 
GKKAFAGNEIAGKKLGVIGLGAIGARIANDARRLGMTVLGYDPYVSIETAWNISSHVQRVKEIKDIFETCDYITIHVPLTNETKHTFDAKAFSIMK 
KGTTIINFARAELVNNQELFEAIETGWKRYITDFGDKELLNQK 

SEQ ID 123 

TTGATGAAATTAAAATTATATAATGTTAGAGGCGAAGAAGCAGTCTTAGCAAAAAAATGGGCTGATGACAATGGGATTGAGATTTCCTTGACGGAG 
TCTCCCTTAACTCCTGAAACGGTTAAAGAAGCTGAAGGCTTTGACGGGATTGCCAATGCCCAAATTGGTCCTTTAGATGATGCGATTTATCCTCTC 
TTAAAGGAAATGGGGATTAAACAAATCGCTCAGCACAGTGCTAGTGTCGATATGTATAACCTTGATTTGGCCACCGAAAATGACATTATTATCACA 
AATGTTCCTAGCTATTCTCCAGAATCCATTGCAGAATTTACGGTTACTATTGTCCTTAATTTAATTCGTCATGTGGAGTTGATTCGTGAAAATGTT 
AAAAAACAAAATTTCACTTGGGGACTCCCTATCCGCGGCCGTGTTTTAGGTGATATGACAGTTGCGATTATCGGAACTGGACGTATTGGTCTAGCT 
ACTGCTAAAATCTTTAAAGGTTTTGGCTGCAAGGTCGTTGGATATGATATTTACCAAAGCGATGCTGCCAAAGCTGTCTTGGACTATAAGGAATCT 
GTAGAAGAAGCGATTAAAGATGCTGATCTTGTTTCCTTACACATGCCACCAACTGCAGAGAACACACACCTTTTCAATTCTGATTTATTTAAATCA 
TTCAAAAAAGGGGCTATTTTGATGAATATGGCGCGTGGTGCCGTCATTGAGACGCAAGATTTACTGGATGCTTTGGATGCAGGCTTACTGAGCGGA 
GCTGGTATTGACACTTACGAATTTGAAGGACCTTATATACCTAAGAATTTTGAAGGTCAAGAAATTACAGATTCACTATTTAAAGCTTTGATTAAC 
CATCCTAAGGTTATTTATACACCTCATGCAGCTTATTATACTGATGAAGCCGTTAAAAACCTAGTTGAAGGTGCCCTTAATGCTACAGTAGAGATT 
ATCAAAACTGGGACAACGACAACTCGTGTTAAC 

SEQ ID 124 

LMKLKLYNVRGEEAVLAKKWADDNGIEISLTESPLTPETVKEAEGFDGIANAQIGPLDDAIYPLLKEMGIKQIAQHSASVDMYNLDLATENDIIIT 
NVPSYSPESIAEFTVTIVLNLIRHVELIRENVKKQNFTWGLPIRGRVLGDMTVAIIGTGRIGLATAKIFKGFGCKWGYDIYQSDAAKAVLDYKES 
VEEAIKDADLVSLHMPPTAENTHLFNSDLFKSFKKGAILMNMARGAVIETQDLLDALDAGLLSGAGIDTYEFEGPYIPKNFEGQEITDSLFKALIN 
HPKVIYTPHAAYYTDEAVKNLVEGALNATVEIIKTGTTTTRVN 

SEQ ID 125 

ATGCTTTTCATGAGAGATAATTTAGATTCTTTGATTCAGCCTGTTATTGATGAGATGGCTAAACATTATCAATGGTCTGATCAAGACAAAACTTTC 
TATGAAGAAGAATTACATGAGACTCTAAAAGACAATGACTTGGCAGCTTTGAANNNNNTTAAT 

SEQ ID 126 

MLFMRDNLDSLIQPVIDEMAKHYQWSDQDKTFYEBELHETLKDNDLAALXXXN 
SEQ ID 127 

ATGGAATTTTCAAGAGAAACAAGACGCTTAGCTCTCCAAAAAATGCAAGAAAGAGATTTAGACCTACTGATTATTGGGGGAGGTATTACGGGTGCT 
GGTGTGGCACTTCAGGCGGCAGCTAGTGGCCTAGATACGGGTCTGATTGAGATGCAAGATTTTGCTCAAGGAACCTCTAGCCGTTCAACCAAATTG 
GTTCACGGGGGGCTTCGTTACTTGAAACAATTTGATGTGGAGGTGGTTTCAGATACGGTGTCAGAGCGGGCTGTGGTGCAACAAATTGCACCCCAC 
ATTCCAAAACCAGACCCTATGTTATTACCTGTTTATGACGAACCTGGCAGTACCTTTAGCATGTTCCGTTTGAAGGTCGCTATGGATTTGTATGAT 
CTTTTAGCAGGCGTGTCCAATACGCCAGCGGCCAACAAGGTGTTAACCAAAGAAGAAGTCTTAAAACGAGAACCAGACTTAAAACAAGAAGGCTTG 
CTTGGTGGTGGGGTTTACCTTGATTTCCGCAATAATGACGCAAGGCTTGTTATTGAAAATATCAAACGAGCTAATCGTGATGGGGCTCTTATTGCT 
AGTCATGTGAAAGCAGAAGATTTCTTGCTAGATGACAATGGTAAGATTATTGGTGTGAAGGCGCGTGATCTGCTGTCAGATCAAGAAATCATTATC 
AAGGCTAAATTAGTCATCAACACCACAGGTCCATGGAGTGATGAGATTCGTCAATTCTCTCATAAGGGACAACCGATTCATCAAATGCGCCCTACA 
AAAGGGGTGCATCTGGTAGTGGACCGTCAAAAATTACCAGTGTCTCAACCTGTCTATGTTGACACAGGGTTAAATGATGGTCGTATGGTCTTTGTC 
TTGCCACGTGAGGAAAAAACTTATTTTGGAACAACGGACACGGACTACACTGGAGACTTGGAGCACCCACAAGTTACTCAAGAAGATGTGGATTAT 
TTGTTAGGCGTTGTCAATAACCGCTTTCCAAATGCCAACGTGACCATTGATGATATTGAAAGCAGTTGGGCTGGTCTTCGCCCCTTGTTATCAGGT 
AATAGTGCTTCTGACTACAATGGTGGCAACAGCGGTAAAGTCAGTGATGATAGTTTTGATCACTTGGTTGATACTGTCAAAGCCTATATTAACCAC 
GAAGATAGCCGAGAAGCTGTTGAAAAAGCTATTAAGCAGGTTGAAACCAGCACATCTGAAAAAGAATTGGATCCGTCTGCAGTGTCACGAGGTTCA 
AGTTTTGAGCGTGATGAGAATGGACTCTTTACCTTGGCAGGTGGTAAGATTACCGACTATCGCAAAATGGCTGAAGGAGCATTGACAGGGATTATT 
CAAATCCTCAAAGAAGAGTTTGGCAAATCCTTCAAGCTTATCAATTCAAAAACCTATCCTGTTTCAGGAGGTGAAATCAATCCAGCCAATGTAGAT 
TCGGAAATAGAAGCCTATGCTCAATTAGGAACTCTTAGTGGTCTTTCGATGGATGATGCTAGGTATTTGGCAAACCTTTATGGTTCTAATGCGCCA 
AAAGTCTTTGCCTTAACTCGTCAATTAACAGCAGCTGAAGGGTTAAGTTTAGCTGAAACCTTGTCCTTACATTATGCGATGGATTATGAAATGGCT 
CTTAAACCGACAGATTATTTCTTGAGAAGAACAAATCACCTCTTATTTATGCGAGATAGCCTAGATGCTTTGATTGACCCAGTGATTAATGAAATG 
GCTAAACATTTTGAATGGTCTGATCAGGAAAGAGTGGCACAAGAAGACGATCTTCGTCGCGTGATTGCAGACAATGATTTGAGTGCCTTAAAAGGC 
CATCAGGAGGGT 

SEQ ID 128 

MEFSRETRRLALQKMQERDLDLLIIGGGITGAGVALQAAASGLDTGLIEMQDFAQGTSSRSTKLVHGGLRYLKQFDVEWSDTVSERAWQQIAPH 
IPKPDPMLLPVYDEPGSTFSMFRLKVAMDLYDLLAGVSNTPAANKVLTKEEVLKREPDLKQEGLLGGGVYLDFRNNDARLVIENIKRANRDGALIA 
SHVKAEDFLLDDNGKIIGVKARDLLSDQEIIIKAKLVIHTTGPWSDEIRQFSHKGQPIHQMRPTKGVHLWDRQKLPVSQPVYVDTGLNDGRMVFV 
LPREEKTYFGTTDTDYTGDLEHPQVTQEDVDYLLGWNNRFPNANVTIDDIESSWAGLRPLLSGNSASDYNGGNSGKVSDDSFDHLVDTVKAYINH 
EDSREAVEKAIKQVETSTSEKELDPSAVSRGSSFERDENGLFTLAGGKITDYRKMAEGALTGIIQILKEEFGKSFKLINSKTYPVSGGEINPANVD 
SEIEAYAQLGTLSGLSMDDARYLANLYGSNAPKVFALTRQLTAAEGLSLAETLSLHYAMDYEMALKPTDYFLRRTNHLLFMRDSLDALIDPVINEM 
AKHFEWSDQERVAQEDDLRRVIADNDLSALKGHQEG 

SEQ ID 129 

ATGGTTCGTACAACTCGTCCAACAACTGATAAGGTTAAAGGCGCTATTTTTAATATGATTGGTCCTTTTTTTGAAGGTGGTCGTGTTTTAGACCTT 
TTTTCTGGCAGTGGTAGCTTAGCTATTGAGGCGATCTCAAGGGGAATGGACCAAGCTGTCCTAGTTGAAAAAGATAGGCGTGCGCAGGTCGTTATT 
CAAGAAAATATTGCAATGACTAAGAGTCCGGAGCAATTTCAATTATTAAAAATGGAAGCCAACCGTGCTTTAGAACAATTAACGGGACAATTTGAT 
TTGGTCTTGTTGGACCCGCCATATGCTAAGGAAGAAATTGTAAAGCAAATCCAAATCATGGATAGCAAGGGTTTATTAGGCGATGATATCATGATT 
GCTTGTGAAACGGACAAATCAGTTGATTTACCTGAAGAAATTGCTTCTTTTGGGATATGGAAACAGAAAATTTATGGCATTTCTAAAGTAACGGTC 
TACGTTCGT 

SEQ ID 130 

MVRTTRPTTDKVKGAIFNMIGPFFEGGRVLDLFSGSGSLAIEAISRGMDQAVLVEKDRRAQWIQENIAMTKSPEQFQLLKMEANRALEQLTGQFD 
LVLLDPPYAKEEIVKQIQIMDSKGLLGDDIMIACETDKSVDLPEEIASFGIWKQKIYGISKVTVYVR 

SEQ ID 131 
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ATGAGAGTTGTATCAGGTGAATTTGGTGGGCGTCCTTTAAAGACGCTCGATGGAAAGATAACACGCCCTACTTCAGACAAAGTTAGAGGTGCGATT 
TTTAATATGATAGGACCTTACTTTAATGGTGGTCGTGTTTTAGATTTGTTTGCAGGTTCAGGTGGATTAGCCATTGAGGCTGTTTCTCGTGGGATG 
TCTGCTGCAGTTTTGGTTGAGAAGAATCGTAAAGCGCAAGCTATTATTCAAGACAATATTATAATGACTAAAGCTGAGAATCGGTTTACCTTGTTA 
AAAATGGAAGCTGAGCGAGCTATTGATTGCTTGACTGGTCGATTTGACTTAGTCTTTTTAGACCCTCCTTATGCCAAAGAAACAATTGTGGCAACT 
ATTGAAGCTTTAGCAGCTAAAAACTTATTGAGTGAACAGGTTATGGTTGTCTGTGAGACAGATAAAACAGTCTTGTTGCCAAAAGAGATTGCAACG 
TTAGGTATTTGGAAAGAAAAAATTTATGGAATTAGTAAGGTAACAGTTTATGTTAAC 

SEQ ID 132 

MRWSGEFGGRPLKTLDGKITRPTSDKVRGAIFNMIGPYFNGGRVLDLFAGSGGLAIEAVSRGMSAAVLVEKNRKAQAIIQDNIIMTKAENRFTLL 
KMEAERAIDCLTGRFDLVFLDPPYAKETIVATIEALAAKNLLSEQVMWCETDKTVLLPKEIATLGIWKEKIYGISKVTVYVN 

SEQ ID 133 

ATGACAAAGAAAGCTTTATTTACAGGTTCATTTGATCCTGTTACTAATGGACATTTAGATATTATTGAGCGCGCCAGCTATCTATTTGATCATGTT 
TACATTGGGTTATTTTATAACCTTGAGAAGCAAGGTTACTTTTCGATTGAGTGCCGTAAAAAAATGTTAGAAGAAGCTATCCGTCAGTTTAAGAAT 
GTTTCAGTTTTAGTGGCGCAAGATAGACTGGCTGTTGACTTAGCAAGGGAAGTGGGAGCAAAATATTTTGTTCGAGGTCTGCGTAATAGCCAGGAT 
TTTGATTATGAAGCCAATTTGGAGTTTTTTAATAAACAGTTGGCAGATGATATTGAGACAGTTTATTTATCAACGTCGCCATCTTTGAGTCCGATA 
TCATCTAGTCGCATCCGTGAATTGATACATTTTAAGGCTTCTGTGAAGCCTTTTGTTCCAAAGAGTGTTGTTAGAGAAGTGGAGAAAATGAGTGAA 
GAA 

SEQ ID 134 

MTKKALFTGSFDPVTNGHLDIIERASYLFDHVYIGLFYNLEKQGYFSIECRKKMLEEAIRQFKNVSVLVAQDRLAVDLAREVGAKYFVRGLRNSQD 
FDYEANLEFFNKQLADDIETVYLSTSPSLSPISSSRIRELIHFKASVKPFVPKSWREVEKMSEE 

SEQ ID 135 

ATGTTAACTAAAATAGGACTTTATACAGGGTCATTTGATCCTGTTACAAACGGTCATCTCGATATTGTTAAACGGGCAAGTGGCCTATTTGATCAA 
ATATATGTTGGGATTTTTGATAATCCTACCAAAAAAAGCTATTTTAAACTAGAAGTTCGTAAAGCAATGCTTACTCAAGCTCTGGCTGATTTTACA 
AATGTAATTGTAGTAACTTCGCACGAACGTTTAGCTATTGATGTAGCTAAAGAATTACGAGTAACTCACTTGATTAGAGGCTTGCGAAATGCAACT 
GACTTTGAGTATGAAGAAAATTTGGAATATTTTAATCACCTTTTAGCTCCAAATATTGAAACCGTCTATTTGATATCAAGAAATAAATGGCAGGCC 
CTTAGCTCTAGTCGTGTGAGAGAGCTAATTCATTTTCAGTCTTCCTTAGAAGGTTTGGTTCCTCAGTCGGTTATTGCTCAAGTGGAGAAAATGAAT 
GAAAAGACT 

SEQ ID 136 

MLTKIGLYTGSFDPVTNGHLDIVKRASGLFDQIYVGIFDNPTKKSYFKLEVRKAMLTQALADFTNVIWTSHERLAIDVAKELRVTHLIRGLRNAT 
DFEYEENLEYFNHLLAPNIETVYLISRNKWQALSSSRVRELIHFQSSLEGLVPQSVIAQVEKMNEKT 

SEQ ID 137 

TTGGATCTCTATTCTTCACTCATTTTCTCCACTTCTCTAACAACACTCTTTGGAACAAAAGGCTTCACAGAAGCCTTAAAATGTATCAATTCACGG 
ATGCGACTAGATGATATCGGACTCAAAGATGGCGACGTTGATAAA 

SEQ ID 138 

MDLYSSLIFSTSLTTLFGTKGFTEALKCINSRMRLDDIGLKDGDVDK 

SEQ ID 139 

GTGAAGAATAGAGATCCAAAAAGAAAACATAAAAGTTTACTAGGTCTGCTTAAATGGTGGATTATAGGTTTTGCTTTTTTATTGTTAGTATTAGCA 
AGCCTTGTAGTGAGACTACCTTATTATTTGGAAATGCCAGGTGGAGCTTATGATATCCGTTCGGTATTGAAAGTGAATAAAAAGGCTGATAAAGCT 
AAGGGTTCGTACAATTTTGTAGCGGTATCTGTCAGTCAAGCAACGCCAGCTCAGGTTCTTTATGCTTGGTTAACTCCTTTTACAGAATTATCTAGT 
AAAGAGGAGACAACAGGTGGCTTTAGTAATGACGATTATCTCAGAATTAATCAATTCTACATGGAGACTTCTCAAAATGAGTCCATCTATCAAGCT 
TTAAAGTTAGCTAATAAGCAAGTATCTCTTACTTATAAAGGAGTTTATGTGCTTAACTTAGCTAAAAATTCGACATTTAAAGATAGATTACATTTA 
GCTGATACAGTCACAGGAGTTAATGGCAAAAGTTTCAAAAATTCTTCTCAACTTATCAAATATGTTGCAGCTCTTCATCTAGGTGATAAAGTAAAG 
GTACAATACACAAGTCAAGGTAAAAAGAAAGAATCAGTTGGTAAAGTTATTAAACTATCAAACGGTAAAAATGGTATTGGTATCGGTTTGACAGAC 
CATACAGAAGTATTATCTGATGTTCCTGTGGACTTTAATACTGAAGGTGTTGGAGGACCAAGTGCAGGTTTAATGTTTACTTTAGCGATTTACGAC 
CAATTGGTTAAAGAAGATTTACGTAAAGGACGTAAGATTGCAGGTACTGGTACTATTGAGCAAAATGGGCATGTTGGCGATATTGGTGGAGCAGGT 
TTGAAAGTTGTTTCAGCGGCTAAAAAAGGAATGGATATTTTCTTTGTTCCTAATAATCCGATCGATAAAAATGCTAAAAAAGGCAAAACAAAGGTT 
CAGACGAATTATCAAGAGGCAAAAGCAGCAGCTAAGCGATTAGGTACGAAGATGAAAATTGTACCAGTTCAAAATGTTCAGCAAGCTATTGATTAT 
TTGAAAAAAACAAAA 

SEQ ID 140 

MKNRDPKRKHKSLLGLLKWWIIGFAFLLLVLASLWRLPYYLEMPGGAYDIRSVLKVNKKADKAKGSYNFVAVSVSQATPAQVLYAWBTPFTELSS 
KEETTGGFSNDDYLRINQFYMETSQNESIYQAIiKLANKQVSLTYKGVYVLNLAKNSTFKDRLHLADTVTGVNGKSFKNSSQLIKYVAALHLGDKVK 
VQYTSQGKKKESVGKVIKLSNGKNGIGIGLTDHTEVLSDVPVDFNTEGVGGPSAGLMFTLAIYDQLVKEDLRKGRKIAGTGTIEQNGHVGDIGGAG 
LKWSAAKKGMDIFFVPNNPIDKNAKKGKTKVQTNYQEAKAAAKRLGTKMKIVPVQNVQQAIDYLKKTK 

SEQ ID 141 

ATGAAAAGACTTAAAAAAATCAAATGGTGGTTAGTGGGTCTGCTAGCTTTAATCTCTTTGTTGCTAGCGTTATTTTTTCCGCTACCTTATTATATT 
GAAATGCCTGGAGGCGCTTACGATATTCGGACTGTCTTACAAGTCAATGGCAAAGAAGACAAACGAAAAGGAGCTTACCAGTTTGTTGCAGTGGGC 
ATTAGTCGTGCCAGCCTCGCTCAGCTATTATATGCTTGGCTGACACCGTTTACTGAAATTAGTACAGCAGAAGATACAACAGGCGGATACAGCGAT 
GCTGATTTCCTTCGAATTAATCAATTTTACATGGAAACATCACAAAATGCAGCTATTTATCAAGCTTTATCCTTAGCTGGAAAACCAGTTACATTA 
GATTATAAAGGCGTATATGTTTTAGACGTAAACAACGAATCTACTTTTAAAGGAACGCTACACTTAGCAGATACTGTAACAGGTGTAAATGGTAAA 
CAGTTTACTAGTTCAGCAGAACTTATTGACTATGTTTCTCACCTAAAACTAGGGGATGAAGTTACGGTTCAGTTTACGAGTGATAATAAGCCTAAA 
AAAGGAGTTGGCCGTATTATCAAACTGAAAAATGGGAAAAATGGGATTGGCATTGCCTTGACTGATCATACAAGTGTCAATTCAGAAGACACAGTG 
ATCTTTAGTACTAAAGGAGTAGGAGGACCTAGTGCTGGTCT7yiTGTTTACTCTTGATATATATGATCAAATAAGTAAAGAAGATTTACGCAAGGGC 
CGTACAATTGCAGGTACAGGAACTATTGGCAAGGATGGCGAAGTAGGAGATATTGGTGGTGCAGGTCTTAAAGTAGTTGCAGCAGCTGAAGCTGGT 
GCAGATATATTTTTTGTTCCGAATAATCCTGTTGATAAGGAAATTAAAAAAGTTAATCCAAATGCTATAAGTAATTACGAAGAAGCCAAACGGGCA 
GCCAAACGACTAAAGACCAAAATGAAGATTGTTCCTGTTACGACTGTTCAAGAGGCACTGGTTTATCTTCGCAAA 

SEQ ID 142 

MKRLKKIKWWLVGLLALISLLLALFFPLPYYIEMPGGAYDIRTVLQVNGKEDKRKGAYQFVAVGISRASLAQLLYAWLTPFTEISTAEDTTGGYSD 
ADFLRINQFYMETSQNAAIYQALSLAGKPVTLDYKGVYVLDVNNESTFKGTLHLADTVTGVNGKQFTSSAELIDYVSHLKLGDEVTVQFTSDNKPK 
KGVGRIIKLKNGKNGIGIALTDHTSVNSEDTVIFSTKGVGGPSAGLMFTLDIYDQITKEDLRKGRTIAGTGTIGKDGEVGDIGGAGLKWAAAEAG 
ADIFFVPNNPVDKEIKKVNPNAISNYEEAKRAAKRLKTKMKIVPVTTVQEALVYLRK 

SEQ ID 143 

ATGACAGAGCTTATAAGAATACTACATTTAAATGATCTGCACTCTCATTTTGAGAATTTTCCTAAGGTAAAACGATTTTTTCATGACAATCAAGCG 
CAGCCAATAGAGACGATTTCACTTGACTTGGGGGATAATATTGATAAAAGCCATCCTTTGACAGAAGCAAGCTCGGGAAAGGCTAATGTCCAATTG 
ATGAATGAACTGGGTATTGAGCTTGCTACTATTGGTAATAATGAAGGAGTTGGTTTATCCAAAAAAGACTTGGACCAAGTCTACAAAGATTCAGAT 
TTTACGGTTATTGTTGGCAATCTAAAAGATAACATAATCGAACCGAGTTGGGCAAAACCTTACATTATTTATGAGACGCAGCAAGGAACTAAGCTT 
GCCTTTTTAGCTTATACTTTTCCTTATTATAAAACCTATGAACCTAATGGGTGGACGATAGAAGATCCAATTGACTGTCTTAAATGCCATTTACAA 
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ATAAATGAGATAAAAGAGGCAAATTGTCGCATTTTGATGAGTCATTTAGGTATTCGTTTTGATACAAGGATTGCTCAAGAATTTTCAGAAATTGAC 
CTTATTATAGGTGCACATACACACCATTTATTTGAGGAAGGGGAGCTAATTAACGGTACATATCTTGCAGCAGCTGGTAAATATGGTCGCTTTGTT 
GGGAGTATTGATATAACTTTTGATAATCATACACTAAAAGATATTTTAATCTCAACATGTGATACAAAACAACTAACTGGTTATCCTTCGGACAGT 
GACTGGCTAAGAAGATTGAGTCAGAAGGTAAAGAACAGCTTAGAAAAGAAAGTT 

SEQ ID 144 

MTELIRILHLNDLHSHFENPPKVKRFFHDNQAQPIETISLDLGDNIDKSHPLTEASSGKANVQLMNELGIELATIGNNEGVGLSKICDLDQVYKDSD 
FTVIVGNLKDNIIEPSWAKPYIIYETQQGTKLAFLAYTFPYYKTYEPNGWTIEDPIDCLKCHLQINEIKEANCRILMSHLGIRFDTRIAQEFSEID 
LIIGAHTHHLFEEGELINGTYLAAAGKYGRFVGSIDITFDNHTLKDILISTCDTKQLTGYPSDSDWLRRLSQKVKNSLEKKV 

SEQ ID 145 

ATGGATGCGATGCTGTTTTACGCAGGTGCAGATGTTGCTATTATCAATTCTGGCTTAATTGTTCAGCCATTTGAAAAAGACTTTTCGAGGAAAAAT 
CTCCACGAATCATTACCTCATCAAATGCGCCTCGCTAAATTGACAGTGAGTAGTCAAGAACTTTTAGAGATTTATGAAACTATTTATCAACAAGGT 
CAATTTTTAGCGCAACAAAAGATTCATGGTATGGGCTTTCGTGGCAAGTGCTTTGGAGAAGTTTTACATTCGGGATTTGATTACAAAAATGGAAAA 
ATAGTGTATAATGAGAAAGATATTGATGCCAAAGAAGAAGTGATTCTTGTAATCGTTGATCAGTATTATTTTGCATCGTATTTTGAGTGTTTAAAA 
ACGAAAAAAGTAGACTTGCTTTTCCTGAATTACTCAGAGATGTGGCAGCAGATTATT 

SEQ ID 146 

MDAMLFYAGADVAIINSGLIVQPFEKDFSRKNLHESLPHQMRLAKLTVSSQELLEIYETIYQQGQFLAQQKIHGMGFRGKCFGEVLHSGFDYKNGK 
IVYNEKDIDAKEEVILVIVDQYYFASYFECLKTKKVDLLFLNYSEMWQQII 

SEQ ID 147 

ATGCGAAAAGAAGTGACACCAGAGATGCTTAACTATAATAAGTATCCTGGCCCACAGTTCATTCACTTTGAAAATATCGTTAAAAGTGATGATATT 
GAATTTCAACTTGTTATTAATGAAAAATCAGCTTTTGATGTGACTGTCTTTGGACAACGTTTTTCTGAGATTTTATTAAAATATGATTTTATCGTT 
GGCGATTGGGGTAACGAGCAGTTGAGGCTAAGAGGCTTTTACAAAGATGCTAGTACAATTAGAAAAAATAGCCGGATTTCACGTTTAGAAGATTAT 
ATTAAAGAGTATTGTAACTTTGGTTGTGCTTATTTTGTGTTGGAGAATCCAAATCCTAGAGATATTAAATTTGATGATGAAAGACCTCATAAGCGT 
CGTAAGTCAAGATCCAAATCACAATCATCAAAGTCACAAACTAGAAATAATCGTTCCCAGTCAAATGCCAATGCTCATTTTACAAGTAAAAAGCGT 
AAAGACACAAAACGCCGTCAAGAACGTCATATTAAAGAAGAGCAAGATAAGGAAATGACCTCTGCAAAGCAGCATTTTGTTATTCGTAAGAAAAAA 

SEQ ID 148 

MRKEVTPEMLNYNKYPGPQFIHFENIVKSDDIEFQLVINEKSAFDVTVFGQRFSEILLKYDFIVGDWGNEQLRLRGFYKDASTIRKNSRISRLEDY 
IKEYCNFGCAYFVLENPNPRDIKFDDERPHKRRKSRSKSQSSKSQTRNNRSQSNANAHFTSKKRKDTKRRQERHIKEEQDKEMTSAKQHFVIRKKK 

SEQ ID 149 

ATGGATTTTTCAGAAAGGTGTCAAATGAAAAAAGAAATTTCGCCAGAAATGTACAACTATAATAAATTTCCAGGTCCCAAATTTATTCATTTTGAA 
GAGCAAGTTAAGGCTGAAGGCATTGATTTGTTACTCTTAGAAGATGTTAAGAACGCTTTTGATACGACTAGCTTTGGTCAACGTTATACAGAAGTT 
CTCCTAAAGTATGACTATATTGTTGGCGATTGGGGAAATGAACAGCTTCGTCTTAAAGGGTTTTATAAGGATAGTGACGATATCAAGAAAACGAAT 
CGCATCTCACGTTTAGAAGATTATATTAAAGAATTTTGCAATTTTGGTTGTGCTTATTTTGTTTTAGAAAATCTTCATCCACAAGATATTAAATTT 
GAAGAGGAGCGCCAACCAAGACGAAAGAAATCACCTAAATCAAAATCAAATCGTCGCAAGCCAAACTATTCAAATCAGCAGCCCGCAACACCTAAG 
AGCAAATCGAAGCGGGCATCAAAAGAAAAGCAACCTGAAAACCAAGCGTTTACCAGTCAAAAACGTCGAAGTAATACTAAGCATAAAGAAAAGTCA 
AAACGTAATCAGACTAGTCAACTTAATACCAAAATTAGTCATTTTATCATCAGAAAGAAAGATAAA 

SEQ ID 150 

MDFSERCQMKKEISPEMYNYNKFPGPKFIHFEEQVKAEGIDLLLLEDVKNAFDTTSFGQRYTEVLLKYDYIVGDWGNEQLRLKGFYKDSDDIKKTN 
RISRLEDYIKEFCNFGCAYFVLENLHPQDIKFEEERQPRRKKSPKSKSNRRKPNYSNQQPATPKSKSKRASKEKQPENQAFTSQKRRSNTKHKEKS 
KRNQTSQLNTKISHFIIRKKDK 

SEQ ID 151 

ATGAAGAAAGAAAATATTATGCCTAAAAAAACTGATACACCCGCCTATAAACCCTCTATTTATAGCTTAACTCGCGATGAACTAATAGCTTGGGCT 
ATTGAACATGGAGAAAAGAAATTCCGTGCTTCACAAATCTGGGACTGGCTCTATAAAAAGCGTGTGCAAAGCTTCGATGAAATGACTAACATTTCC 
AAAGATTTTATTGCACTTTTGAACGAGAATTTTGTTGTTAATCCTCTAAAACAACGTATTGTTCAAGAATCTGCTGATGGAACTGTTAAATACCTT 
TTTGAATTACCTGATGGCATGCTGATTGAGACGGTTTTGATGCGTCAACATTATGGTTTATCAGTATGTGTAACGACTCAAGTTGGTTGTAACATT 
GGTTGCACTTTCTGTGCAAGTGGTTTAATAAAGAAACAACGTGATCTTAACAATGGCGAAATCACTGCTCAAATTATGCTTGTTCAAAAATATTTT 
GATGAACGTGGACAAGGTGAGCGCGTTAGTCACATTGTGGTCATGGGAATAGGTGAACCCTTTGATAACTATACCAATGTATTAAAATTCTTGCGT 
ACAGTTAATGATGATAATGGATTAGCTATTGGTGCACGTCACATTACAGTGTCTACTTCAGGTTTAGCACATAAAATTCGTGAATTTGCAAATGAA 
GGTGTACAAGTTAACTTAGCAGTATCTCTTCATGCTCCAAATAACGATTTACGATCAAGTATCATGCGTATTAATCGTTCTTTCCCTCTTGAAAAG 
TTGTTTGCGGCTATTGAATATTATATTGAGACGACTAACCGTCGTGTAACATTTGAGTATATTATGTTAAATGGTGTCAACGATACCCCAGAAAAT 
GCTCAAGAGTTAGCAGATTTAACGAAAAAGATTCGCAAATTATCTTATGTCAATTTAATTCCTTACAATCCTGTCTCAGAACATGACCAGTATAGT 
CGTAGTCCTAAAGAGCGTGTAGAAGCTTTCTATGACGTTTTGAAGAAAAATGGAGTTAACTGTGTTGTTCGTCAAGAACATGGTACGGACATTGAT 
GCAGCTTGCGGGCAATTACGTTCAAACACAATGAAACGCGATCGTCAAAAAGCGAAGGTAGGGCAG 

SEQ ID 152 

MKKENIMPKKTDTPAYKPSIYSLTRDELIAWAIEHGEKKFRASQIWDWLYKKRVQSFDEMTNISKDFIALLNENFWNPLKQRIVQESADGTVKYL 
FELPDGMLIETVLMRQHYGLSVCVTTQVGCNIGCTFCASGLIKKQRDLNNGEITAQIMLVQKYFDERGQGERVSHIWMGIGEPFDNYTNVLKFLR 
TVNDDNGLAIGARHITVSTSGLAHKIREFANEGVQVNLAVSLHAPNNDLRSSIMRINRSFPLEKLFAAIEYYIETTNRRVTFEYIMLNGVNDTPEN 
AQELADLTKKIRKLSYVNLIPYNPVSEHDQYSRSPKERVEAFYDVLKKNGVNCWRQEHGTDIDAACGQLRSNTMKRDRQKAKVGQ 

SEQ ID 153 

ATGAAACCATCGATTTATAGCTTAACACGCGATGAACTGATCGCGTGGGCAGTTGAACGCGGCCAAAAACAGTTTAGAGCTACTCAAATTTGGGAT 
TGGCTCTATAAAAAAAGAGTTCAATCTTTTGAGGAGATGACGAATATTTCTAAAGATTTTGTTTCTATTTTAAATGATAGTTTCTGTGTCAATCCT 
TTAAAACAGCGAGTTGTACAAGAGTCAGCTGATGGTACAGTAAAATATTTATTTGAACTGCCCGATGGTATGTTAATTGAAACAGTTTTAATGCGT 
CAACATTATGGTCATTCTGTTTGTGTGACGACTCAAGTTGGCTGTAACATTGGCTGTACTTTTTGTGCTAGTGGATTGATCAAAAAGCAACGTGAT 
CTAAACAGTGGGGAAATTACAGCTCAAATCATGTTAGTCCAAAAATATTTTGACGATAGAAAGCAAGGTGAGCGGGTTAGCCATGTTGTCGTAATG 
GGCATTGGTGAACCTTTTGATAATTACAAAAATGTCATGTGCTTTCTTCGCGTCATCAACGATGATAATGGCTTAGCAATTGGTGCCCGTCATATT 
ACAGTCTCTACCTCAGGGTTAGCTCACAAGATTCGGGATTTTGCAAACGAGGGAGTACAGGTTAACTTAGCAGTCTCGTTGCATGCACCAAATAAT 
GATTTACGTTCAAGTATTATGCGAGTAAATCGCTCTTTTCCGCTTGAAAAGCTCTTTTCAGCTATAGAATACTATATTGAAAAAACGAATCGTCGT 
GTCACTTTTGAATACATTATGCTAAATGAAGTTAACGATAGCATTAAGCAAGCTCAAGAATTAGCAGACTTAACTAAAACTATTCGTAAGTTATCT 
TATGTTAACTTGATTCCGTATAATCCTGTTTCAGAACATGATCAGTATAGTAGAAGTCCTAAAGAGCGAGTTCTAGCGTTTTATGATGTGCTAAAG 
AAAAATGGAGTTAACTGTGTGGTGCGTCAAGAGCACGGAACAGATATTGATGCAGCCTGTGGCCAGTTACGTTCTAAAACGATGAAAAAAGATCGC 
GAAAAGGTTACAGCGACAAAA 

SEQ ID 154 

MKPSIYSLTRDELIAWAVERGQKQFRATQIWDWLYKKRVQSFEEMTNISKDFVSILNDSFCVNPLKQRWQESADGTVKYLFELPDGMLIETVLMR 
QHYGHSVCVTTQVGCNIGCTFCASGLIKKQRDLNSGEITAQIMLVQKYFDDRKQGERVSHVWMGIGEPFDNYKNVMCFLRVINDDNGLAIGARHI 
TVSTSGLAHKIRDFANEGVQVNLAVSLHAPNNDLRSSIMRVNRSFPLEKLFSAIEYYIEKTNRRVTFEYIMLNEVNDSIKQAQELADLTKTIRKLS 
YVNLIPYNPVSEHDQYSRSPKERVLAFYDVLKKNGVNCWRQEHGTDIDAACGQLRSKTMKKDREKVTATK 
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SEQ ID 155 

ATGCTTAAAAGATTACTTACTGAAGATGGC3C3AATTGACAAAGATTAGTCGTCGTTTCGTTTGGATGTTAGTGATTATCTATTGTCTTATTATTGTC 
AGGATGTGTTTTGGGCCTCAAATTATGATTGAGGGGGTATCAACTCCGAATGTTCAGCGCTTCGGAAGAATTGTAGCTCTTTTAGTACCATTTAAT 
TCTTTTCGTAGTTTAGATCAGCTAACTAGCTTTAAAGAGATTTTTTGGGTTATTGGTCAAAATGTAGTGAATATTTTACTGCTGTTTCCTCTCATT 
ATAGGGTTACTATCCCTAAAGCCAAGTTTACGGAAATATAAAAGCGTTATATTACTTGCTTTCTTGATGTCTATTTTCATAGAGTGTACTCAAGTT 
GTTTTAGATATTTTAATAGATGCTAATCGGGTTTTTGAAATCGACGATCTATGGACAAATACCTTAGGCGGTCCTTTCGCCCTATGGACTTATCGA 
AACATAAAAGGTTGGCTTCTAACTATTAGAAAA 

SEQ ID 156 

MLKRLLTEDGELTKISRRFVWMLVIIYCLIIVRMCFGPQIMIEGVSTPNVQRFGRIVALLVPFNSFRSLDQLTSFKEIFWVIGQNWNILLLFPLI 
IGLLSLKPSLRKYKSVILLAFLMSIFIECTQWLDILIDANRVFEIDDLWTNTLGGPFALWTYRNIKGWLLTIRK 

SEQ ID 157 

ATGTCTATTATAAAAAATTTGTGGTGGTTTTTTAAGGAAGAAAAGAAGCGCTATCTTATTGGAATTTTGTCATTAAGTTTGGTTGCGGTGTTAAAT 
CTTATCCCTCCTAAAATCATGGGATCAGTTATTGATGCTATTACAACTGGAAAATTAACAAGACCACAATTGCTCTGGAATTTATTAGGTTTGGTT 
TTGTCAGCTTTAGCTATGTATGGGCTGCGTTATATTTGGCGTATGTATATTTTAGGGACTTCTTACAAATTGGGTCAAGTTGTCAGATACCGTTTA 
TTTGAACATTTTACAAAAATGTCTCCTTCTTTTTATCAGAAATATCGTACAGGTGATTTAATGGCGCACGCGACCAACGACATCAATTCTCTAACA 
CGTCTTGCAGGAGGAGGAGTTATGTCAGCAGTGGATGCCTCTATCACAGCATTAGTAACGCTTATCACCATGTTCTTTACTATTTCGTGGCAAATG 
ACATTAATTGCGGTTATCCCTTTGCCCTTAATGGCCTTAGCAACTAGTAAATTGGGGCGAAAAACCCATGAAACCTTCAAAGAATCTCAGGCAGCC 
TTTTCAGAATTAAATAATAAAGTGCAAGAAAGTGTCTCTGGCGTCAAAGTGACTAAATCATTTGGTTATCAAGAACAAGAAATTGCTTCTTTTCAA 
GAGGTTAATCAGATGACTTTCGTGAAGAACATGCGGACCATGACTTATGATGTCATGTTTGATCCTTTAGTTCTTCTTTTTATAGGTGCCTCCTAC 
GTATTAACATTGGCTATGGGAGCTTTTATGATTTCAAAAGGTCAAGTTACTGTTGGTGACTTGGTAACATTTGTGACGTATTTAGATATGTTGGTA 
TGGCCCTTGATGGCGATTGGTTTCTTGTTCAATATGGTACAGCGTGGTAGTGTTTCTTATAACCGTATTAATAGCCTACTTGAGCAAGAATCGGAT 
ATAACTGACCCTTTAAATCCTATCAGACCTGTTGTCAATGGAACATTAAGATATGATATTGATTTCTTTAGATACGACAATGAAGAAACCTTAGCC 
GATATTCATTTCACCTTAGAAAAAGGTCAAACCTTAGGTTTGGTAGGTCAAACGGGATCAGGGAAGACAAGTCTTATTAAGTTATTGCTACGTGAA 
CATGATGTGACTCAGGGAAAAATTACTTTAAATAAACATGATATACGTGATTATCGATTGTCTGAGTTACGTCAACTAATCGGTTATGTTCCTCAA 
GATCAGTTTTTATTTGCTACCAGTATTTTAGAAAATGTTCGCTTTGGAAATCCAACTCTATCTATCAATGCTGTTAAAAAAGCAACTAAATTGGCT 
CATGTTTACGATGACATTAAACAGATGCCAGCAGGATTTGAGACTCTAATTGGAGAAAAAGGAGTCTCATTATCTGGTGGACAAAAACAAAGGATT 
GCGATGAGTCGTGCCATGATTTTAGATCCAGATATTCTTATTTTGGATGATTCTCTATCAGCAGTGGACGCTAAAACGGAACATGCCATTATTGAA 
AATCTTAAAACGAATCGTCAAGGGAAATCGACTATTATTTCAGCACATCGATTATCAGCTGTTGTGCACGCAGACCTTATCTTAGTTATGCAAGAC 
GGCAGAGTCATCGAGCGAGGTCAGCATCAAGAGTTGCTAAATAAAGGTGGTTGGTATGCTGAAACGTATGCCTCACAGCAATTAGAAATGGAGGAA 
GCATTTGATGAAGTC 

SEQ ID 158 

MSIIKNLWWFFKEEKKRYLIGILSLSLVAVLNLIPPKIMGSVIDAITTGKLTRPQLLWNLLGLVLSALAMYGLRYIWRMYILGTSYKLGQWRYRL 
FEHFTKMSPSFYQKYRTGDLMAHATNDINSLTRLAGGGVMSAVDASITALVTLITMFFTISWQMTLIAVIPLPLMALATSKLGRKTHETFKBSQAA 
FSELNNKVQESVSGVKVTKSFGYQEQEIASFQEWQMTFVKNMRTMTYDVMFDPLVLLFIGASYVLTLAMGAFMISKGQVTVGDIjVTFVTYLDMLV 
WPLMAIGFLFNMVQRGSVSYNRINSLLEQESDITDPLNPIRPWNGTLRYDIDFFRYDNEETLADIHFTLEKGQTLGLVGQTGSGKTSLIKLLLRE 
HDVTQGKITLNKHDIRDYRLSELRQLIGYVPQDQFLFATSILENVRFGNPTLSINAVKKATKLAHVYDDIKQMPAGFETLIGEKGVSLSGGQKQRI 
AMSRAMILDPDILILDDSLSAVDAKTEHAIIENLKTNRQGKSTIISAHRLSAWHADLILVMQDGRVIERGQHQELLNKGGWYAETYASQQLEMEE 
AFDEV 

SEQ ID 159 

GTGATGAAAACAGCACGTTTTTTCTGGTTTTATTTTAAACGCTATCGTTTCTCATTTACTGTCATTGCTGTTGCCGTTATCTTAGCAACTTATTTA 
CAAGTAAAAGCTCCTGTCTTCTTAGGAGAGTCCTTGACTGAGTTGGGAAAAATCGGTCAGGCTTATTACGTTGCTAAGATGAGTGGCCAGACACAT 
TTTAGCCCTGATTTATCAGCTTTTAATGCCGTGATGTTTAAGCTTTTGATGACTTATTTCTTTACTGTTTTAGCTAATCTAATATATAGTTTCTTA 
CTTACACGTGTTGTCTCACATTCGACTAACCGCATGCGCAAGGGCTTATTTGGTAAATTAGAACGTTTAACCGTCGCCTTTTTTGACCGCCATAAA 
GATGGGGAGATTCTTTCTCGTTTCACGAGTGATTTGGATAATATTCAAAACTCGCTGAACCAATCCTTGATTCAAGTGGTGACTAATATTGCCCTT 
TACATCGGCCTGGTCTGGATGATGTTTAGGCAAGATAGCCGTTTAGCTTTGTTAACCATCGCATCAACCCCAGTTGCTCTCATTTTTTTAGTGATT 
AACATCCGTTTGGCAAGAAAATACACCAATATCCAACAGCAAGAAGTCAGTGCTTTAAATGCTTTTATGGATGAAACCATTTCAGGACAAAAGGCT 
ATTATTGTACAAGGTGTCCAAGAAGATACGATGACAGCCTTTTTAAAGCATAATGAAAGGGTTCGACAAGCCACCTTCAAACGCCGTCTGTTCTCA 
GGACAATTATTTCCAGTCATGAATGGAATGAGCCTTATTAACACGGCTATCGTGATTTTTGTCGGTTCAACAATTGTCCTCAGTGACAAATCTATG 
CCAGCAGCGGCAGCGCTTGGTTTAGTGGTTACTTTTGTACAATATTCCCAGCAATATTACCAACCCATGATGCAAATCGCGTCTAGTTGGGGAGAA 
TTGCAGCTGGCCTTTACCGGTGCTCACCGTATTCAAGAAATGTTTGATGAAACCGAAGAAGTTCGTCCACAAAATGCACCAGCGTTCACCAGCTTA 
AAAGAAGCAGTGGCGATTAACCACGTCGATTTTGGGTATCTTCCTGGGCAAAAAGTTTTATCAGATGTGTCAATCGTTGCACCCAAGGGCAAAATG 
ATTGCCGTGGTTGGACCGACAGGTTCTGGAAAGACCACTATTATGAACTTGATTAACCGTTTCTACGATGTGGATGCAGGTTCGATTACCTTTGAT 
GGCCGTGATATTCGTGACTACGATTTGGATAGTCTTCGTCAAAAGGTAGGGATTGTGTTGCAAGAGTCAGTTCTTTTTTCAGGAACCATTACGGAT 
AATATTCGTTTTGGTGATCAGACCATTAGTCAAGACATGGTTGAAACTGCTGCGCGTGCGACCCATATTCATGACTTTATCATGTCCTTACCAAAA 
GGGTACAATACCTATGTCTCAGATGATGACAATGTCTTTTCAACAGGTCAAAAGCAGTTGATTTCTATTGCTAGGACGCTACTGACTGACCCTGAA 
GTGTTGATTTTGGATGAGGCCACTTCAAATGTTGATACGGTTACCGAAAGTAAAATTCAACGGGCCATGGAAGCTATCGTGGCAGGTCGAACTAGC 
TTTGTCATTGCTCACCGCCTCAAAACCATTTTAAATGCCGATCACATTATTGTGTTGAAAGATGGCAAGGTCATTGAGCAAGGAAATCATCATGAG 
CTATTGCATCAAAAAGGCTTTTATGCCGAATTGTATCACAATCAATTTGTCTTTGAA 

SEQ ID 160 

VMKTARFFWFYFKRYRFSFTVIAVAVILATYLQVKAPVFLGESIiTELGKIGQAYYVAKMSGQTHFSPDLSAFNAVMFKLLMTYFFTVLANLIYSFL 
LTRWSHSTNRMRKGLFGKLERLTVAFFDRHKDGEILSRFTSDLDNIQNSLNQSLIQWTNIALYIGLVWMMFRQDSRLALLTIASTPVALIFLVI 
NIRLARKYTNIQQQEVSALNAFMDETISGQKAIIVQGVQEDTMTAFLKHNERVRQATFKRRLFSGQLFPVMNGMSLINTAIVIFVGSTIVLSDKSM 
PAAAALGLWTFVQYSQQYYQPMMQIASSWGELQLAFTGAHRIQEMFDETEEVRPQNAPAFTSLKEAVAINHVDFGYLPGQKVLSDVSIVAPKGKM 
IAWGPTGSGKTTIMNLINRFYDVDAGSITFDGRDIRDYDLDSLRQKVGIVLQESVLFSGTITDNIRFGDQTISQDMVETAARATHIHDFIMSLPK 
GYNTYVSDDDNVFSTGQKQLISIARTLLTDPEVLILDEATSNVDTVTESKIQRAMEAIVAGRTSFVIAHRLKTILNADHIIVLKDGKVIEQGNHHE 
LLHQKGFYAELYHNQFVFE 

SEQ ID 161 

TTGATGAAGTCTAATCAATGGCAAGTCTTTAAGAGATTAATCTCCTATTTACGCCCTTATAAATGGTTTACAGTATTAGCTCTATCTCTCTTATTG 
TTGACGACTGTTGTTAAAAATATTATTCCTTTAATTGCTTCACATTTTATTGATCACTATCTGACAAATGTT1U\TCAAACAGCAGTTCTTATTTTA 
GTGGGATATTATTCAATGTATGTCTTGCAGACCTTAATTCAATATTTTGGGAATCTCTTTTTTGCGCGTGTTTCTTATAGTATTGTTAGAGATATT 
CGTAGAGATGCTTTTGCTAATATGGAAAGGCTTGGCATGTCTTATTTTGATAGGACACCGGCAGGATCTATAGTGTCACGTATTACTAATGATACT 
GAAGCAATATCTGATATGTTTTCGGGTATTTTATCGAGTTTTATCTCGGCGATATTTATTTTTACAGTTACTCTGTACACTATGTTGATGCTAGAC 
ATTAAACTAACAGGACTTGTCGCTCTTTTATTACCTGTTATCTTTATATTAGTGAATGTCTATCGGAAAAAATCAGTCACTGTCATTGCTAAAACG 
AGAAGTTTACTTAGTGATATCAACAGTAAATTATCAGAAAGTATTGAAGGAATTCGCATTGTACAGGCTTTTGGTCAAGAAGAGCGCTTGAAGACT 
GAATTTGAGGAAATTAACAAAGAGCATGTTGTGTATGCCAATCGTTCTATGGCTCTTGATAGTCTCTTCTTAAGACCGGCGATGTCTCTTTTAAAA 
CTCCTAGCATATGCTGTTCTTATGGCTTATTTTGGATTTACAGGAGTTAAAGGAGGTCTTACGGCAGGATTGATGTATGCTTTTATTCAGTACGTT 
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AATCGTCTCTTTGACCCTTTAATTGAAGTAACGCAAAATTTTTCAACCTTACAAACATCAATGGTATCAGCAGGGCGTGTGTTTGATTTGATTGAT 

GAAACAGGTTTTGAACCAAGCCAAAAAAATACAGAAGCTTTTGTGAGAGAAGGAAATATCGAATTTAAAAATGTATCATTCTCATATGATGGAAAA 

AAACAAATCCTTGATAATGTTTCTTTTAGTGTTAAAAAAGGTGAAACGATTGCTTTTGTAGGAGCGACAGGTTCTGGAAAATCATCTATTATTAAT 

GTCTTTATGAGGTTTTACGAATTTCAATCTGGACAAGTTTTATTAGATGGGAAGGATATTAGGGATTACTCACAAGAACAATTGCGAAAGAATATT 

GGACTCGTCTTACAAGACCCCTTTTTATATCATGGCACTATTAAATCTAATATCAAAATGTACCAAGACATCACCGATCAAGAGGTACAGGACGCA 

GCAGAGTTTGTTGATGCTGATCAATTTATTCAGAAGTTGCCAGATAAGTACGATGCAGCTGTTTCAGAACGTGGGTCAAGTTTTTCGACTGGACAA 

CGCCAACTATTGGCGTTTGCCAGAACTGTGGCTAGTAAACCTAAAATTTTAATCTTAGATGAAGCGACAGCAAATATTGATTCGGAAACAGAGCAG 

ATTGTACAAGATTCGTTAGCAAAAATGCGTCAAGGTCGAACAACAATTGCCATTGCTCACCGCTTATCAACCATTCAAGATGCTAATTGTATCTAT 

GTTCTTGATAGAGGAAAGATAATTGAAAGTGGGAATCACGAGTCTTTATTAGACCTAAAAGGGACTTATTATCGTATGTACCAATTACAAGCTGGC 
ATGATGGAGGTC 

SEQID 162 

MMKSNQWQVFKRLISYLRPYKWFTVLALSLLLLTTWKNIIPLIASHFIDHYLTNVNQTAVLILVGYYSMYVLQTLIQYFGNLFFARVSYSIVRDI 
RRDAFANMERLGMSYFDRTPAGSIVSRITNDTEAISDMFSG1LSSFISAIFIFTVTLYTMLMLDIKLTGLVALLLPVIFILWVYRKKSVTVIAKT 
RSLLSDINSKLSESIEGIRIVQAFGQEERLKTEFEEINKEHWYANRSMALDSLFLRPAMSLLKLLAYAVLMAYFGFTGVKGGLTAGLMYAFIQYV 
NRLFDPLIEVTQNFSTLQTSMVSAGRVFDLIDETGFEPSQKNTEAFVREGNIEFKNVSFSYDGKKQILDNVSFSVKKGETIAFVGATGSGKSSIIN 
VFMRFYEFQSGQVLLDGKDIRDYSQEQLRKNIGLVLQDPFLYHGTIKSNIKMYQDITDQEVQDAAEFVDADQFIQKLPDKYDAAVSERGSSFSTGQ 
RQLLAFARTVASKPKILILDEATANIDSETEQIVQDSLAKMRQGRTTIAIAHRLSTIQDANCIYVLDRGKIIESGNHESLLDLKGTYYRMYQLQAG 

SEQID 163 

GTGTATAATGAGGTCAAAGTGCAAGGAAAGGTCTATAAAATGTTACTATTGGTAGATAATTACGATTCTTTTACCTATAATTTAAAGCAATATTTA 

AGTGTCTATAAAGAGGTATTCGTCATAAAAAATGATGTTCCTAACCTTTTTTTATTAGCTGAGAGCGCAGAAGCCATCGTCTTATCACCTGGACCA 

GGACACCCAAAGGATGCTGGGAAAATGGTAGAATTAATCAATCAGTTTATAGGAAAGAAACCTATTCTAGGTATCTGTTTGGGGCATCAAGCGCTT 

GCCGAGTGCTTGGGTGGGCGATTAAATTTAGCAAATCACGTTATGCATGGTAAACAAAGTTGGGTAACAATAAACGACCATACTAGTTTGTTTAAG 

GGAATTGATAGTCCAACCCAAGTTATGCGTTATCATTCATTGGTAGTGACTGATTTACCAGAGAATATTGCTGTTATTGCACGATCAAATGAGGAT 

AATGAAATCATGGCATTCCATTGCCCCAGCTTAAAGGTATATGCGATGCAGTTTCATCCTGAGTCAATCGGGAGTATTGATGGAATGAAAATGATT 
GAAAACTTTTTGACGTTAATTAATGAC 

SEQID 164 

MYNEVKVQGKVYKMLLLVDNYDSFTYNLKQYLSVYKEVFVIKNDVPNLFLLAESAEAIVLSPGPGHPKDAGKMVELINQFIGKKPILGICLGHQAL 

AECLGGRLNLANHVMHGKQSWVTINDHTSLFKGIDSPTQVMRYHSLWTDLPENIAVIARSNEDNEIMAFHCPSLKVYAMQFHPESIGSIDGMKMI 
ENFLTLIND 

SEQID 165 

ATGATACTCTTAATTGATAATTACGATTCATTTACCTACAACCTCGCCCAATATTTAAGTGAATTTGACGAGACGATTGTCTTGTATAACCAAGAC 
CCAAACTTATATGACATGGCCAAAAAAGCTAACGCTCTAGTCCTCTCACCTGGTCCTGGTTGGCCCAAGGAAGCCAACCAAATGCCAAAACTCATT 
CAAGACTTTTACCAAACAAAACCTATCTTAGGAGTGTGTCTGGGACACCAAGCTATCGCTGAAACTTTAGGGGGAACCTTACGCTTGGCCAAACGC 
GTCATGCATGGGAGACAAAGCACCATTGAAACGCAAGGCCCTGCTAGTCTTTTTCGCTCCCTGCCACAAGAGATCACCGTCATGCGCTACCATTCC 
ATCGTTGTGGATCAGTTACCAAAAGGTTTTAGCGTAACCGCTAGAGACTGTGACGATCAAGAAATCATGGCATTTGAACACCACACCCTGCCACTT 
TTTGGGCTACAATTTCACCCAGAAAGCATCGGAACTCCTGATGGCATGACCATGATTGCCAACTTCATCGCAGCCATTCCCCGT 

SEQID 166 

MILLIDNYDSFTYNLAQYLSEFDETIVLYNQDPNLYDMAKKANALVLSPGPGWPKEAWQMPKLIQDFYQTKPILGVCLGHQAIAETLGGTLRLAKR 
VMHGRQSTIETQGPASLFRSLPQEITVMRYHSIWDQLPKGFSVTARDCDDQEIMAFEHHTLPLFGLQFHPESIGTPDGMTMIANFIAAIPR 

SEQID 167 

ATGAAAACAAGAACAACTACCTATATTGCACTCATGGTTGCACTACTTATTGTTTTAGGTTTTATCCCAGGGATCCCATTAGGTTTCATTCCAGTC 
CCAATTGTTTTACAAAATCTTGGTGTTATGCTGGCAGGTGCTCTGCTTGGTAGTAGGAAGGGTTTCCTAGCTGTGGCTATTTTCTTGCTCTTAGTT 
GCTATTGGTGCACCATTTTTACCAGGAGGACGGTCAGGTCTCGTAACGCTGTTTGGGCCAACAGCAGGCTATCTGCTGACTTATCCATTTGCAGCT 
TTTTTTATCGGCCTAGGGCTTGAGAAAGTGAAAACAACAAAACTCTGGGTTCAATTCCTTATTATTTGGATATTTGGCGTACTATTGATTGATATT 
TGTGGTAGCATCGTTCTTTCCTTTCAAACTTCTCTACCCTTAACTAAATCACTATTTTCTAACCTTATTTTTATTCCTGGGGATACCTTAAAAGCA 
TCCATTTGCTTGATTATTTATCGTAAATTTGCAAACAGATTAACTCATCTATACAAC 

SEQ ID 168 

MKTRTTTYIALMVALLIVLGFIPGIPLGFIPVPIVLQNLGVMLAGALLGSRKGFLAVAIFLLLVAIGAPFLPGGRSGLVTLFGPTAGYLLTYPFAA 
FFIGLGLEKVKTTKLWVQFLIIWIFGVLLIDICGSIVLSFQTSLPLTKSLFSNLIFIPGDTLKASICLIIYRKFANRLTHLYN 

SEQ ID 169 

ATGTTTACAACCAAAGAACTTGTTAAGGTGGCTATGATGACCACTrTGATTATTATTTTAGGCTTTATTCCTGCTATCCCGCTAGGCTTTATCCCA 
GTCCCTATTGTTTTACAAAACTTAGGTGTCATGTTGGCTGGATTGATGCTGGGTGGTAAAAAGGGAACCTTATCTGTTTTCTTATTTTTAGTGATT 
GGCCTTTTCTTACCTGTTTTCTCAGGCTCAAGAACAACCATTCCAGTATTGATGGGGCCATCTGCTGGCTATGTTATTGCCTACCTTCTTGTGCCT 
ATTGTCTTTTCATTACTTTACCGCAATTGGTTCTCAAAAAGCACGCCATTAGCATTCCTAGCTCTTTTAATCTCAGGAGTTGTACTGGTTGATGTT 
CTGGGTGCTATCTGGTTGTCAGCCTACACTGGCATGTCTCTTGTGACATCGCTTTTATCAAACTTGGTCTTTATTCCAGGAGATACCATCAAAGCA 
ATCATTGCGACCATTATCGCTGTTAAATACAAAGATAGTTTTTTGAATACAAAACAG 

SEQID 170 

MFTTKELVKVAMMTTLIIILGFIPAIPLGFIPVPIVIiQNLGVMLAGLMLGGKKGTLSVFLFLVIGLFLPVFSGSRTTIPVLMGPSAGYVIAYLLVP 
IVFSLLYRNWFSKSTPLAFLALLISGWLVDVLGAIWLSAYTGMSLVTSLLSNLVFIPGDTIKAIIATIIAVKYKDSFLNTKQ 

SEQ ID 171 

GTGACTAATGATTCAAAATTCTCAAAATGGACCTCTCGTCCAGCGCTTAATCTTAATTCCTTGAAAGGAAAAACAAAACGCAACATGGCCATAATT 
TTTAAGCATTTAATGGGAGTCAAA 

SEQID 172 

MTNDSKFSKWTSRPALNLNSLKGKTKRNMAIIFKHLMGVK 

SEQID 173 

ATGCTATTATTAATTTCGTTAAAGGAGGCTATCATGTCATTTCAAACAAATTATATCCATTTGGCTGACGAAATATTATCTGGAAAGACTAGCATT 
TCTTATGAACAAGCGCTGGAAATTCTAAATAGCGATGAGAACTGGTGGGAAATCTACGCTGCTGCCTTATACCTTAAAAATCAAGTTAGCCGAAAT 
AATATTCGCCTTAACGTTTTATTAAGTGCTAAGCAAGGACTTTGTGCAGAAAATTGTGGTTACTGTTCTCAATCTAAAGAAAGCACTGCTGACATT 
GATAAATTTGGTCTGCTTCCTCAAAATGTCATTCTAAAACAGGCTATTGTCGCTCATCAAAATGGTGCTAGCGTCTTTTGTATTGCGATGAGTGGA 
ACTAAGCCTAGCAAGAGAGAAATTGAGCAGTTATGTCAAGTCATCCCTGAAATCAAAAAAAGCCTCCCTCTAGAAATATGCCTTACCGCTGGTTTT 
TTGGATAGAGAACAACTTCATCAGCTAAAACAAGCAGGAATTGACCGTATCAATCATAATCTCAACACCCCCGAAGAAAACTACCCCAACATTGCA 
ACGACGCATAGCTTCAAAGATCGTTGTGATACTTTAGAAAGAATTCACAATGAAGACATTGATGTTTGTTCTGGATTCATTTGTGGTATGGGAGAG 
AGCGATGAGGGGCTCATCACATTAGCTTTCAGACTAAAAGAGCTGGACCCCTATTCTATCCCTGTCAATTTTTTACTTGCTGTTGAAGGAACACCT 
CTTGGAAAATATAACTATTTGACTCCCATTAAATGCTTAAAAATTATGGCCATGTTGCGTTTTGTTTTTCCTTTCAAGGAATTAAGATTAAGCGCT 
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GGACGAGAGGTCCATTTTGAGAATTTTGAATCATTAGTCACCTTACTTGTTGACTCAACTTTTTTGGGAAATTACCTAACAGAGGGCGGTCGCAAT 
CAACATACCGATATTGAATTCTTGGAAAAATTACAACTAAATCATACTAAAAAGGAATTAATT 

SEQID 174 

MLLLISLKEAIMSFQTNYIHLADEILSGKTSISYEQALEILNSDENWWEIYAAALYLKNQVSRNNIRLNVLLSAKQGLCAENCGYCSQSKESTADI 
DKFGLLPQNVILKQAIVAHQNGASVFCIAMSGTKPSKREIEQLCQVIPEIKKSLPLEICLTAGFLDREQLHQLKQAGIDRINHNLNTPEENYPNIA 
TTHSFKDRCDTLERIHNEDIDVCSGFICGMGESDEGLITLAFRLKELDPYSIPVNFLLAVEGTPLGKYNYLTPIKCLKIMAMLRFVFPFKELRLSA 
GREVHFENFESLVTLLVDSTFLGNYLTEGGRNQHTDIEFLEKLQLNHTKKELI 

SEQID 175 

ATGATATACTGGTCTTATATTTTGACGGGAGATAAGATGAAAAAACTATTTAAAAAAGCGATAGCTATGTGCCGAGATTTGCCGCTTAATTTTGTA 
ATTGTTGAACTTAGTTTGTATCAAAGAGAGGATGGCTCATCTGATAATATTAAATGGATTTCTAAGAGAATTCTTGAGGTAACGGTAACTGATCAG 
CAATGGATTTACCATTTGAGGATGCTTAATTTACCAAAACTTAAGCCAATGTCACTAGCATCCAGTGACTGTCCTGCAAGGGAAGAGAAGGCTAGT 
CTTATTTCAATAGAAGAATGTCAAAAATTCACTAGCTTAGTGCGAGATAAAAATCCTTTTCACCAAGGGGAAGCAGCTATTGTGCCTGCGGCTCTA 
TTATTGGAAAAAATAATGGAAGTTAGAAAAGGAAAAATAAAGGAGATTCATTTGACTTTTTTATCTCCAGTAAGGGTGAATCAAGAATTCTCAGTG 
CAAGTAGTGGATAACACAGTGATTATTTTTCAGCATCAAATATTATGG 

SEQID 176 

MIYWSYILTGDKMKKLFKKAIAMCRDLPLNFVIVELSLYQREDGSSDNIKWISKRILEVTVTDQQWIYHLRMLNLPKLKPMSLASSDCPAREEKAS 
LISIEECQKFTSLVRDKNPFHQGEAAIVPAALLLEKIMEVRKGKIKEIHLTFLSPVRVNQEFSVQWDNTVIIFQHQILW 

SEQID 177 

TTGTTTAATGCACGATGCTGCTGCATTTCTAACGCTTCAGAGTCAGAAAACAGAATTCCGGATTGTTCACATTGTAGAAGTAGCAGGAGATCCCAA 
GCT 

SEQID 178 

MFNARCCCISNASESENRIPDCSHCRSSRRSQA 

SEQ ID 179 

ATGAAGAATAGAGATGTTTATATTGGTTTTGGGCTACGAACACCTATCGGTATAAAAGGGAAGCAATTTAAACATTACCGTCCAGAACTTTTAGGA 
GCACACCTTTTAAATCAAATAAAAAAAATAGAATCAGAATCTAACATTGATAGTATTATTTGTGGGAACACAGTTGGTACTGGGGGCAATATTGGT 
CGTTTGATGACTCTTTTTTCTGATTATGAATCCTATATTCCAGTACAAACGATTGATATGCAGTGTGCTTCATCAAGTTCTGCCTTGTTTTTTGGT 
TATCTAAAAATCAGTACCGGTATTAATGAAAAAGTTCTTGTTGGGGGGATTGAAAGTAGTTCTCTTCAACCTATGAGACGTTATGCTAAAGAAGAT 
AATCGTAACGGAGAATATACAGTTGCTCAGTTTTCTCCTGACTCTTATGCTGAAACTGTAATGTTAGAAGGGGCCCAGAGAGTCTGTCAAAAATAT 
GGTTTTAGAAGAGAAATGTTAGATAAATTGGCATTCTTGAGCCATAAACGCGCCTTAACAGCTAAACAAGGTGGCTATTTAGAAGAGGTAATCTTA 
CCAATGGAAGGGATGCGAGATCAAGGCGTTAGAAAACTAAAAGAAACATTTTTTCAAAAATTACCAAGATTGATGGAAAATTCACCTTTGCTCACT 
ATTGGAAATGTTTGTTTAATGCACGATGCTGCTGCATTTCTAACGCTTCAGAGTCAGAAAACAGAATTCCGGATTGTTCACATTGTAGAAGTAGCA 
GGAGATCCCAAGCTTAGTCCAGAATTGGTTCACACGGCTACGGAAAAACTATTAACAGAAACTCATACTAAAATATCGGATTATGATGCAATTGAA 
TGGAATGAACCATTTGCAGCGATTGATGCTCTATTTAATCATTATTATCCTGAAGAGAGAGAAAAATTCAATATTTTTGGAGGGACATTAGCTTAC 
GGACACCCTTATGCCTGCTCAGGAATTATTAATATCCTTCATCTTATGCAGGCATTAAAATATAAAAATAAACCTATGGGTCTAACTGCCATTGCA 
GGGGCAGGAGGAGTCGGAATGGCCATATCAATAGAGTACTTAGGAGTTAAGAATGCT 

SEQID 180 

MKNRDVYIGFGLRTPIGIKGKQFKHYRPELLGAHLLNQIKKIESESNIDSIICGNTVGTGGNIGRLMTLFSDYESYIPVQTIDMQCASSSSALFFG 
YLKISTGINEKVLVGGIESSSLQPMRRYAKEDNRNGEYTVAQFSPDSYAETVMLEGAQRVCQKYGFRREMLDKLAFLSHKRALTAKQGGYLEEVIL 
PMEGMRDQGVRKLKETFFQKLPRLMENSPLLTIGNVCLMHDAAAFLTLQSQKTEFRIVHIVEVAGDPKLSPELVHTATEKLLTETHTKISDYDAIE 
WNEPFAAIDALFNHYYPEEREKFNIFGGTLAYGHPYACSGIINILHLMQALKYKNKPMGLTAIAGAGGVGMAISIEYLGVKNA 
SEQ ID 181 

ATGACGGATGTTTATATTGCTGCAGGCCTTAGAACCCCTATCGGTTTAGTAGGGAAACAATTTGCTAAAGAACAACCAGAAATCCTTGGAGCAAAG 
CTCATCAACGCTTTACAAAATAAGTATCCAGTTCCCATTGACCAAGTGATTTGTGGCAATACCGTCGGAACGGGTGGTAATATTGGGCGCTTGATG 
ACCCTGTATTCTCATTTAGGAGAATCTGTCTCTGCTTTGACGGTTGATATGCAGTGTGCATCAGCTGGTGCAGCTCTTTCCGTGGGTTATGCTAAA 
ATCAAGGCAGGTATGGCAAGCAACCTTTTAGTGGGAGGGATTGAAAGCAGCTCCTTACAACCTGAATCGGTATATGCTTCAGCTGATTGGCGCCAA 
GGAGCCTACAAGGTAGCTCAGTTTTCTCCAGATAGTATCAGCCCTTTTGCGATGATTGAAGGGGCAGAACGAGTGGCAAGAGAGCATGGCTTTACA 
AAGGAGTATTTGAATCACTGGACATTGAGAAGTCATCAAAAGGCTAGTTATTGCCAGGAGCAAGCCCTGTTAGCTGATCTTATTCTAGACCTGTCA 
GGAGCCAGTGATCAAGGTATTCGACCGCGCTTGTCAAGTAAGGTGTTGTCAAAGGTACCCCCTATCTTAGGAGAAGGTCACGTGATTAGTGCAGCC 
AATGCCTGCCTAACCCATGATGCTGCTGCCTTTTTACAGCTAAGTAGTCAGCCTTCAGCTTTTAAACTGATTGATGTGGTAGAAGTAGCAGGAGAC 
CCACAGCGTAGCCCTTTAATGGTGATTAAGGCTAGTCAAGTCCTTTTGGAAAAACATGGTCTAGGGATGGCAGATATGACAGCGATTGAATGGAAC 
GAAGCCTTTGCCGTTATTGATGGTCTATTTGAAACCCATTATCCAGATTTATTGGACCGCTATAATATATTTGGTGGTGCATTAGCTTATGGTCAT 
CCCTATGGTGCCTCAGCAGCCATTATAATATTGCACTTAATGAGGGCTTTAGAGATTAAAAATGGACGCTATGGAATAGCTGCTATAGCAGCAGCT 
GGTGGCCAAGGGTTTGCTGTTTTACTAAAATATCATAAGGAGTTTAGTCATGCTGACAAAGCTAGAATATTGGGCAAAGCAATGCCCAAA 

SEQID 182 

MTDVYIAAGLRTPIGLVGKQFAKEQPEILGAKLINALQNKYPVPIDQVICGNTVGTGGNIGRLMTLYSHLGESVSALTVDMQCASAGAALSVGYAK 
IKAGMASNLLVGGIESSSLQPESVYASADWRQGAYKVAQFSPDSISPFAMIEGAERVAREHGFTKEYLNHWTLRSHQKASYCQEQALLADLILDLS 
GASDQGIRPRLSSKVLSKVPPILGEGHVISAANACLTHDAAAFLQLSSQPSAFKLIDWEVAGDPQRSPLMVIKASQVLLEKHGLGMADMTAIEWN 
EAFAVIDGLFETHYPDLLDRYNIFGGALAYGHPYGASAAIIILHLMRALEIKNGRYGIAAIAAAGGQGFAVLLKYHKEFSHADKARILGKAMPK 

SEQID 183 

ATGCTTGAATCATTGAAAACGATAGTTAAAACCAATAGCGATAAAAAGTTATTTGATGGTGATTTACAGGTCAGTTATGGAGAATTTTATAACTTA 
GTAAGACAAGATATGGCGTCACAAGACAATAGGAAACATGTGATTAGCACACACTCTCTGCTTAACCAATTAGTAAGATTTGTTTCAAAGTTATGT 
CAAAAAGCTCTTCCTATTATTTGTAAACCTAACCTTACTCATAATGAAATAAGTCGATTAGAAAAAGAAGTGCAGTATGCTCCTCAACTAGCTGAT 
TTTGGTGTTCTTTCTTCTGGGACTACAGCTGATGCTAAACTATTGTGGAGGAGCTTCACTTCGTGGTCTGATTTTTTTAGCATTCAGAATGCTTAT 
TTTTCGGTCACTTCCAATAGCAAACTGTTTATTCAAGGTGATTTTTCATTTACTGGTAACTTAAATTTAGCGCTATCCCTTTTATTACTGGGGGGA 
ACACTTGTTGTCACACAGAAAAATTCTGTAAAATACTGGCAGACTTTATGGGAAAAAACTGGTGTAACGCATCTATATCTGCTCCCTAGTTATCTC 
AAGTTAGTGGAACAATATAGCAAGGAGACTGCGTTAGACAATAAAACTATTATTACCTCTTCGCAATATGTCTCTGACTCATTACTGGAAGGTTTA 
TATAGAAAGCATCCTAAAGTGTCAGTGAAAATCTTCTATGGTGCTAGTGAGCTCAATTATGTGTCATGGTACGATGGTCGTGATATCCGAGATAAG 
CCACAGTATGTTGGAGAAATCGTTCCAAATGTAGCTGTTAGGATTAAAGAGGGAAGAATTTTTGTAAAAACACCGTATAGTATCTGTGGCCTTTCA 
AGTGAATATTGTGCTGGTGATTATGGTGAACTGATAGATGGCAAATTATATCTATTTGGCCGTGGTGGTGATTGGTGCAATCAATCGGGCATTAAG 
CTCTATTTACCTAGATTAATCGAAAAAATAAAAACATGCCCTTATATCAAGGATGCAGTAGCATTTACAAAAGAGAGTCAAAGTCATGGACAAGAG 
TCACATTGCTGTATTGTTTTAATTGAAAATCAGATGCAACAAGAGTGTTTGAAGTGGTTATCGGAACATTTTGAAAAGAAGTATGGGTTTAAGCAT 
TATCATATTGTATCTAAAATTCCTTTGATGCCATCTGGAAAAATTGATTATCAACAACTCAAAAGACAGTTAGCA 

SEQID 184 

MLESLKTIVKTNSDKKLFDGDLQVSYGEFYNLVRQDMASQDNRKHVISTHSLLNQLVRFVSKLCQKALPIICKPNLTHNEISRLEKEVQYAPQLAD 
FGVLSSGTTADAKLLWRSFTSWSDFFSIQNAYFSVTSNSKLFIQGDFSFTGNLNLALSLLLLGGTLWTQKNSVKYWQTLWEKTGVTHLYLLPSYL 



WO 02/34771 



PCT/GB01/04789 



-19- 



KLVEQYSKETALDNKTIITSSQYVSDSLLEGLYRKHPKVSVKIFYGASELNYVSWYDGRDIRDKPQYVGEIVPNVAVRIKEGRIFVKTPYSICGLS 
SEYCAGDYGELIDGKLYLFGRGGDWCNQSGIKLYLPRLIEKIKTCPYIKDAVAFTKESQSHGQESHCCIVLIENQMQQECLKWLSEHFEKKYGFKH 
YHIVSKI PLMPSGKIDYQQLKRQLA 

SEQID 185 

ATGCTGACAAAGCTAGAATATTGGGCAAAGCAATGCCCAAATAAAAAAGCTATCGTAGCCGATCAGATAAGCTTGACTTATCAAGAGCTATGGCAA 
GCGGXTTTAATAAAGGATCAGACAATAAAAGACAGTGTACCATATATCATCAGTCATAGTCGCTATCTTAATCAGTTACTCTCTTTTTTACGAGGA 
TTAAAAGAAGGCAGTTGTCCTATCATTTTACACCCTAATATCTCAGGTACATTTCAGCAGCAAATAAAACACGTCGATGGTGAGCTTCTTAAAAAA 
GCTGATTTTGCTGTTTTGAGTTCGGGAACAACTGGCAAAGCAAAATTATTTTGGCGTCGTCTATCAACTTGGACGAGACTTTTTGATTATCAAAAT 
AAGGTGTTTGGTATGACTGGTAATAGTTGTCTATTCTTACATGGTAGTTTTAGTTTTACTGGCAATCTTAACTTAGCATTAGCTCAACTATGGGCC 
GGGGGATGTCTGGTTTTAAGCCAAAAGCTGTCTTTGAAAACGTGGTTAAGCTTATGGCAAGCAAAAAAGGTGAGTCACCTTTACCTTTTACCGACC 
TACCTAAATCGCTTGCTACCTTATTTGACTAAGAACAACATGACTGCGACTCACTTATTGACCTCTTCGCAAATGATATCACAAGAATTACTAAGA 
CATTATTACAAAAAATTTCCTCAGCTTGAAATTGTCATTTTCTACGGGGCTAGTGAATTATCTTTTATAACGTGGTGTAATGGCAGAGCTGCTGTC 
AAAATTAATGGTTTGGTAGGACAGCCCTTTCCTGATGTGTCTATCAGTTTCAAAGATAAGGAAATTTTTGTAGAGACTCCTTATAGTGTAGAAGGA 
ATGTCACAACCATACAGTGTTTCAGACTTAGGAAAAATGAGCCCAGCGGGTTTAATTTTAGAAGGGCGACAAGATGACTGGGTTAATCAACGAGGA 
GTGAAATGCCACCTGCCTAGCCTAGTTGAACTCGCTCACCAAGCGCCAAACGTCAAAGAAGCGCACGCTTTAAAGATAGGAAAAGGAGAAAACGAA 
ACCCTAATATTAGTATTAGTTTTGACTAAGAAGGATTGCCTAGCACCTATTAAAGACTTTTTAGCTCTTTATTTAAACTCTGGACAACTTCCCAAG 
TACTATCTTGTGATTGATTGTTTGCCTTTAAAAGATAATGGTAAAATTAATCGAGAAGTTCTTTTAAATAAAATACCCAAACAGTGGCTTAGT 

SEQID 186 

MLTKLEYWAKQCPNKKAIVADQISLTYQELWQAVLIKDQTIKDSVPYIISHSRYLNQLLSFLRGLKEGSCPIILHPNISGTFQQQIKHVDGELLKK 
ADFAVLSSGTTGKAKLFWRRLSTWTRLFDYQNKVFGMTGNSCLFLHGSFSFTGNLNLALAQLWAGGCLVLSQKLSLKTWLSLWQAKKVSHLYLLPT 
YLNRLLPYLTKNNMTATHLLTSSQMISQELLRHYYKKFPQLEIVIFYGASELSFITWCNGRAAVKINGLVGQPFPDVSISFKDKEIFVETPYSVEG 
MSQPYSVSDLGKMSPAGLILEGRQDDWVNQRGVKCHLPSLVELAHQAPNVKEAHALKIGKGENETLILVLVLTKKDCLAPIKDFLALYLNSGQLPK 
YYLVIDCLPLKDNGKINREVLLNKIPKQWLS 

SEQ ID 187 

ATGTTATCAAAAGCAAAATCACGATATATTATCCGTGAGATTATTAAGTTATTTCCAGATGCTAAACCTAGCTTAGACTTTACTAATGTCTTTGAG 
CTTTTGGTAGCTGTAATGCTATCAGCTCAAACAACTGATGCAGCTGTTAATAAAGTTACACCCGCCCTTTTTGAACGCTTTCCAAATCCTTTAGTT 
TTGGCACAAGCTGATCCCAAAGAGATTGAACCCTATATTTCTAAAATTGGGCTTTACCGTAATAAAGCTCGATTCTTAAATCAATGCGCTAAACAA 
TTGATAGAGCATTTTGATGGAAAAGTCCCCCGAACTCGTCAAGAGCTAGAAAGTTTGGCTGGCGTTGGAAGGAAAACGGCTAACGTGGTCATGAGT 
GTTGGATTTGGTATTCCGGCTTTTGCCGTAGATACTCATGTCACTCGGATTTGTAAACACCACCAGATTTGCAAACAGTCGGCTTCTCCACTGGAA 
ATTGAGAAACGAGTCATGGAGGTTTTACCACCAGAAGAGTGGCTAGCTGCACATCAATCCATGATTTATTTTGGTCGTGCAATTTGTCATCCTAAA 
AATCCAAAATGCGACCAGTACCCACAACTTTATCACTTTCCTGATAATTTAAAG 

SEQ ID 188 

MLSKAKSRYIIREIIKLFPDAKPSLDFTNVFELLVAVMLSAQTTDAAVNKVTPALFERFPNPLVLAQADPKEIEPYISKIGLYRNKARFLNQCAKQ 
LIEHFDGKVPRTRQELESLAGVGRKTANWMSVGFGIPAFAVDTHVTRICKHHQICKQSASPLEIEKRVMEVLPPEEWLAAHQSMIYFGRAICHPK 
NPKCDQYPQLYHFPDNLK 

SEQID 189 

ATGAGAATTGGAAAAGCAAGATTAGCAAAAGTCCTGACCATCATTGGTCAAATGTTTCCTGAGGCTAAGGGAGAGTTAGACTGGGAAACACCTTTT 
CAATTGTTGATTGCGGTGATTTTATCAGCTCAAACGACAGATAAGGCCGTCAATAAGGTAACTCCTGGACTATGGCAGTCTTATCCAGAAATAGAA 
GACTTAGCTTTTGCTGAACTTTCTGATGTTGAAAATGCTCTGAGAACGATTGGACTCTATAAAAATAAGGCCAAAAATATCATTAAAACTGCTCAG 
GCTATTCGTGATGATTTTAAGGGTCAAGTGCCAAAAACCCACAAAGAGCTTGAAAGTTTACCGGGTGTTGGCCGAAAAACAGCCAATGTGGTGCTG 
GCAGAGGTTTATGGTGTTCCAGCTATTGCGGTTGATACTCATGTGGCTAGAGTCTCAAAGAGGCTCAATATTTCATCGCCAGATGCCGATGTCAAG 
CAGATTGAAGCAGATTTGATGGCTAAAATTCCAAAGAAAGATTGGATTATTACTCACCATCGATTGATTTTTTTTGGACGCTACCATTGTTTAGCC 
AAAAAACCAAAATGTGAGATTTGTCCCGTTCAGTCTTACTGCAAGTACTATCAAGATACTTATGGAAAATCGAAAGCC 

SEQID 190 

MRIGKARLAKVLTIIGQMFPEAKGELDWETPFQLLIAVILSAQTTDKAVNKVTPGLWQSYPEIEDLAFAELSDVENALRTIGLYKNKAKNIIKTAQ 
AIRDDFKGQVPKTHKELESLPGVGRKTANWLAEVYGVPAIAVDTHVARVSKRLNISSPDADVKQIEADLMAKIPKKDWIITHHRLIFFGRYHCLA 
KKPKCEICPVQSYCKYYQDTYGKSKA 

SEQID 191 

ATGAAAGTTTTATTCGATGTGCAGAATCTTTTGAAAAAATTTGGTATTTATGTTTATATTGGTAAACGTCTTTATGATATCGAAGTTATGAAGATT 
GAATTGCAACGTCTCTACGATAATGGTCTGATAAGTAGAGATGATTATTTAAAAGCAGAACTGATTTTAAGAAGAGAGCACAGACTAGAATTGGAG 
AAGGAAAATAAAAAA 

SEQID 192 

MKVLFDVQNLLKKFGIYVYIGKRLYDIEVMKIELQRLYDNGLISRDDYLKAELILRREHRLELEKENKK 

SEQID 193 

TTGCTAAAATCTACTTATATGAAAACACTATATGATGTGCAACAATTGCTAAAAAACTTTGGCATTTTTGTTTACCTTGGCAAACGTCTTTATGAT 
ATTGAAATGATGAAGATTGAACTTCAGCGTCTCTATGATAGCGGCTTATTGGATAAGAGGGATTACTTAAATGCGGAGTTAATTTTGCGACGTGAG 
CATAGATTAGAATTGGAAAAAGAAGGA 

SEQID 194 

LLKSTYMKTLYDVQQLLKNFGIFVYLGKRLYDIEMMKIELQRLYDSGLLDKRDYLNAELILRREHRLELEKEG 

SEQID 195 

ATGAGTAAGAAATTATTGGGAATTGACCTCGGAGGAACGACCATTAAATTTGGTATCTTGACGCTTGAGGGAGAAGTACAAGAAAAATGGGCAATT 
GAGACCAATACTTTAGAAAACGGAAGACATATCGTTTCTGATATCGTTGAATCTCTCAAACATCGTTTGAGCCTCTATGGATTAACAAAAGATGAC 
TTTCTCGGTATCGGTATGGGTTCTCCAGGAGCTGTTGATAGAACTAGTAAAACAGTAACAGGTGCTTTTAATCTAAATTGGGCTGATACTCAAGAA 
GTAGGTTCAGTTATTGAAAAAGAAGTTGGAATTCCATTTTTTATTGATAACGATGCTAATGTTGCAGCACTTGGTGAACGCTGGGTAGGTGCTGGT 
GCCAATAATCCCGACGTTGTTTTCGTAACCCTCGGAACAGGAGTAGGTGGAGGTGTTATCGCAGATGGTAACCTCATCCATGGTGTTGCAGGAGCA 
GGTGGAGAAATTGGGCATATGATTGTTGATCCAGAAAATGGATTTACGTGCACATGTGGTAACAAAGGCTGCCTTGAGACAGTTGCATCAGCGACA 
GGTGTTGTTAGAGTAGCACGTCAACTCGCAGAACAATATGAGGGTTCGTCTGCCATTAAAGCAGCGATTGACAACGGTGATACTGTTACAAGTAAA 
GATATTTTTATAGCAGCAGAAGATGGGGATAAATTTGCTAATTCTGTTGTTGAACGTGTATCACGTTACCTTGGACTGGCAGCAGCTAATATTTCA 
AATATTTTAAACCCTGATTCTGTGGTTATTGGTGGCGGTGTCTCAGCAGCAGGTGAATTTTTACGTAGTCGCGTTGAGAAATACTTTGTCACATTT 
GCTTTCCCACAAGTTAAAAAGTCAACTAAAATTAAGATTGCTGAACTAGGTAATGATGCTGGTATTATTGGTGCAGCAAGCTTAGCCAATCAACAA 
GCAAGT 

SEQ ID 196 

MSKKLLGIDLGGTTIKFGILTLEGEVQEKWAIETNTLENGRHIVSDIVESLKHRLSLYGLTKDDFLGIGMGSPGAVDRTSKTVTGAFNLNWADTQE 
VGSVIEKEVGIPFFIDNDANVAALGERWVGAGANNPDWFVTLGTGVGGGVIADGNLIHGVAGAGGEIGHMIVDPENGFTCTCGNKGCLETVASAT 
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GWRVARQLAEQYEGSSAIKAAIDNGDTVTSKDIFIAAEDGDKFANSWERVSRYLGLAAANISNILNPDSWIGGGVSAAGEFLRSRVEKYFVTF 
AFPQVKKSTKIKIAELGNDAGIIGAASLANQQAS 

SEQID 197 

ATGAGTCAAAAATTACTGGGGATTGATTTAGGTGGTACCACCATTAAATTTGGAATTTTAACAGCAGCAGGAGAAGTCCAAGAAAAATGGGCAATT 

GAGACTAATATTTTAGAAGGAGGCAAACATATTGTCCCTGATATCATCGCTTCCATCAAACATCGCTTAGACTTGTATGGTCTAAGCAGTGCTGAC 

TTTGTGGGAATTGGTATGGGATCACCAGGAGCGGTTGACCGTGATACTAATACAGTTACTGGGGCATTCAACCTTAATTGGAAAGAAACCCAAGAA 

GTCGGTTCCGTTGTTGAAAAAGAATTGGGCATTCCTTTTGCCATTGACAATGATGCCAATGTGGCTGCCCTTGGTGAACGTTGGGTAGGTGCTGGT 

GAAAATAACCCAGATGTCGTCTTCATGACACTTGGAACAGGTGTCGGTGGAGGCATTATTGCTGATGGTAACTTGATTCATGGTGTTGCAGGAGCA 

GGTGGTGAAATCGGCCACATGATTGTTGAGCCAGAAAATGGCTTTGCTTGTACTTGTGGCTCACACGGCTGTTTGGAAACAGTAGCTTCAGCAACA 

GGAGTTGTCAAAGTGGCACGTTTACTGGCAGAAGCCTACGAAGGGGATTCAGCCATCAAAGCAGCTATTGACAATGGTGAAGGTGTTACCAGTAAA 

GACATTTTCATGGCGGCTGAAGCAGGGGATTCCTTTGCTGATTCTGTTGTGGAAAAGGTTGGTTACTACCTTGGCCTTGCTTCAGCAAATATTTCC 

AATATCTTGAATCCAGACTCAGTGGTTATCGGTGGGGGTGTGTCAGCAGCAGGAGAATTTCTACGCTCACGTATTGAAAAATACTTTGTGACCTTC 

ACTTTCCCACAAGTGAGGTATTCAACTAAAATTAAGATTGCAGAACTTGGCAATGATGCTGGAATTATCGGTGCAGCTAGCCTTGCTCGACAATTT 
ATCACAAAA 

SEQ ID 198 

MSQKLLGIDLGGTTIKFGILTAAGEVQEKWAIETNILEGGKHIVPDIIASIKHRLDLYGLSSADFVGIGMGSPGAVDRDTNTVTGAFNLNWKETQE 
VGSWEKELGIPFAIDNDANVAALGERWVGAGENNPDWFMTLGTGVGGGIIADGNLIHGVAGAGGEIGHMIVEPENGFACTCGSHGCLETVASAT 
GWKVARLLAEAYEGDSAIKAAIDNGEGVTSKDIFMAAEAGDSFADSWEKVGYYLGLASANISNILNPDSWIGGGVSAAGEFLRSRIEKYFVTF 
TFPQVRYSTKIKIAELGNDAGIIGAASLARQFITK 

SEQID 199 

ATGGATATGTCTGTTATTTTAATTATTGTTATTCTTCTGGCTTTTGTTGCTTGGGCATCTTGGAATTATTGGAGGGTTCGTAGGGCAGCTAAATTT 
TTAGATAACGAGTCTTTTCAAAAAGAAATGTCACGAGGACAGTTAATTGATATCCGAGAAGCTGGTGCTTTTCATAGAAAGCATATTCTCGGAGCA 
CGTAACATTCCAGCAAGTCAATTTAAAGTTGCCTTATCGGCTTTGCGCAAAGATAAACCTGTCCTCTTATATGACGCAAGCCGTGGTCAATCTATT 
CCAAGGATTGTTTTGTTACTCAGAAAAGAAGGTTTTAATCAACTTTACGTGTTAAAGGACGGTTTCAATTACTGGACGGGTAGAGTTAAG 

SEQ ID 200 

MDMSVILIIVILLAFVAWASWNYWRVRRAAKFLDNESFQKEMSRGQLIDIREAGAFHRKHILGARNIPASQFKVALSALRKDKPVLLYDASRGQSI 
PRIVLLLRKEGFNQLYVLKDGFNYWTGRVK 

SEQ ID 201 

ATGTCTCCAATCACACTTATCTTATGGTTACTTCTTGTCGGCATTGTTGGTTATTATACATGGAACTATTTCTCTTTTCGAAAAATGGCAAAGCAG 

GTTGATAACGAGACTTTTAAAGACGTGATGCGTCAAGGTCAATTGATTGATTTACGAGAGCCAGCGGCTTTTAGAACTAAGCATATTTTAGGAGCT 

CGAAATTTTCCAGCGCAACAATTTGATGCTGCTATTAAGGGACTACGCAAGGACAAACCTGTTCTTATTTACGAAAATATGCGTCCCCAGTACCGT 

GTGCCTGCGGTCAAAAAACTTAAAAAAGCTGGCTTTGAAGACGTTTATGTCTTAAAAGACGGTATTGATTATTGGGATGGCAAAGTTAAACAAACA 
ACC 

SEQ ID 202 

MSPITLILWLLLVGIVGYYTWNYFSFRKMAKQVDNETFKDVMRQGQLIDLREPAAFRTKHILGARNFPAQQFDAAIKGLRKDKPVLIYENMRPQYR 
VPAVKKLKKAGFEDVYVLKDGIDYWDGKVKQTT 

SEQ ID 203 

ATGACAAATTTAAGAACAGATATCCGTAACGTTGCGATCATTGCCCACGTTGACCACGGTAAAACAACTCTCGTTGATGAATTATTAAAACAATCA 

CATACTCTTGATGAGCGTAAAGAGCTTGAAGAACGTGCAATGGATTCAAATGATATCGAAAAAGAACGTGGTATCACCATTCTTGCAAAAAATACA 

GCCGTAGCATACAACGATGTTCGTATCAATATTATGGACACACCTGGTCACGCGGACTTTGGTGGTGAAGTTGAGCGTATTATGAAAATGGTTGAT 

GGTGTTGTTTTAGTCGTTGATGCCTACGAAGGAACAATGCCACAAACACGTTTTGTTTTGAAGAAAGCTCTTGAACAAAACTTAATTCCAATCGTT 

GTTGTAAATAAAATTGATAAGCCGTCAGCTCGTCCATCAGAGGTTGTTGATGAAGTTCTTGAACTATTTATTGAGCTCGGTGCTGATGATGATCAA 

CTAGATTTCCCTGTTGTTTATGCTTCAGCTATCAATGGAACATCTTCAATGTCAGATGATCCTTCAGATCAAGAAAAAACAATGGCACCGATTTTT 

GATACTATCATTGATCACATTCCAGCCCCAGTTGACAACTCGGAAGAACCACTTCAATTCCAAGTTTCTCTTCTTGATTACAATGATTTTGTAGGA 

CGTATTGGTATTGGACGTGTTTTCCGCGGGACTGTCAAAGTTGGAGATCAAGTTACTCTTTCAAAACTTGATGGTACAACTAAAAACTTCCGCGTA 

ACAAAACTTTTTGGTTTCTTTGGACTTGAACGTAAAGAAATCCAAGAGGCTAAAGCGGGTGATTTAATCGCTGTTTCTGGTATGGAAGATATCTTC 

GTTGGTGAGACAGTAACTCCGACAGATGCTATTGAACCACTACCAGTTTTACGTATTGACGAGCCAACACTTCAAATGACTTTCTTGGTGAATAAT 

TCACCATTTGCAGGTCGCGAAGGTAAATGGATTACGTCACGTAAGGTTGAAGAACGTCTTTTAGCAGAATTACAAACAGACGTTTCTTTACGTGTT 

GACCCAACAGATTCGCCAGATAAATGGACGGTTTCAGGGCGTGGAGAATTACATTTATCTATCCTTATTGAAACAATGCGTCGTGAGGGATATGAA 

CTTCAAGTATCACGTCCAGAAGTTATCATCAAAGAAATTGATGGTGTTCAATGCGAGCCGTTTGAGCGTGTTCAAATTGATACTCCAGAAGAATAT 

CAGGGTGCTATTATCCAAAGTTTGTCAGAGCGTAAAGGTGATATGCTTGATATGCAGATGGTTGGTAATGGTCAAACGCGTTTGATTTTCTTGATT 

CCTGCACGTGGTTTGATTGGTTATTCAACAGAGTTTCTTTCAATGACACGTGGATATGGTATCATGAATCATACTTTTGACCAGTATCTACCGGTT 

GTTCAAGGAGAAATTGGTGGTCGTCATCGTGGTGCCTTGGTTTCTATTGAAAATGGTAAAGCAACTACATATTCAATTATGCGTATTGAAGAACGT 

GGGACTATCTTTGTAAATCCAGGTATAGAAGTTTATGAAGGAATGATTGTTGGTGAGAATTCTCGTGATAATGACCTCGGAGTCAATATTACAACT 

GCTAAACAAATGACAAATGTCCGTTCAGCAACTAAAGATCAAACTGCAGTCATCAAGACGCCTCGTATCCTTACTTTAGAAGAGTCACTTGAATTT 

TTAGCAGATGATGAGTACATGGAAGTAACTCCTGAGTCTATTCGTCTTCGTAAACAAATTTTAAATAAAGCAGCACGTGACAAAGCTAATAAAAAG 
AAAAAATCAGCTGAA 

SEQ ID 204 

MTNLRTDIRNVAIIAHVDHGKTTLVDELLKQSHTLDERKELEERAMDSNDIEKERGITILAKNTAVAYNDVRINIMDTPGHADFGGEVERIMKMVD 
GWLWDAYEGTMPQTRFVLKKALEQNLIPIVWNKIDKPSARPSEWDEVLELFIELGADDDQLDFPWYASAINGTSSMSDDPSDQEKTMAPIF 
DTIIDHIPAPVDNSEEPLQFQVSLLDYNDFVGRIGIGRVFRGTVKVGDQVTLSKLDGTTKNFRVTKLFGFFGLERKEIQEAKAGDLIAVSGMEDIF 
VGETVTPTDAIEPLPVLRIDEPTLQMTFLVNNSPFAGREGKWITSRKVEERLLAELQTDVSLRVDPTDSPDKWTVSGRGELHLSILIETMRREGYE 
LQVSRPEVIIKEIDGVQCEPFERVQIDTPEEYQGAIIQSLSERKGDMLDMQMVGNGQTRLIFLIPARGLIGYSTEFLSMTRGYGIMNHTFDQYLPV 
VQGEIGGRHRGALVSIENGKATTYSIMRIEERGTIFVNPGIEVYEGMIVGENSRDNDLGVNITTAKQMTNVRSATKDQTAVIKTPRILTLEESLEF 
LADDEYMEVTPESIRLRKQILNKAARDKANKKKKSAE 

SEQ ID 205 

ATGACTAACTTAAGAAACGATATCCGTAACGTAGCGATTATTGCCCACGTTGACCACGGAAAAACAACACTTGTAGATGAATTATTAAAACAATCC 
CATACTCTTGATGAGCGTAAAGAGCTTCAAGAGCGTGCCATGGATTCCAATGACCTTGAAAAAGAACGTGGGATTACAATCCTTGCGAAAAATACG 
GCAGTAGCCTATAACGATGTTCGTATTAACATCATGGATACCCCAGGACACGCGGACTTCGGTGGTGAAGTTGAACGTATCATGAAAATGGTTGAC 
GGGGTTGTTCTTGTTGTGGATGCCTACGAAGGAACAATGCCCCAGACGCGTTTCGTATTGAAAAAAGCACTTGAGCAAAACCTTATCCCGATCGTT 
GTGGTGAACAAGATTGACAAACCTTCAGCTCGTCCAGCAGAAGTTGTAGATGAAGTGCTTGAATTATTCATCGAACTTGGTGCCGATGATGAGCAA 
TTGGAATTCCCAGTTGTTTACGCATCAGCTATTAATGGAACATCATCATTATCAGATGACCCTGCTGACCAAGAGCATACTATGGCACCGATCTTT 
GATACGATTATTGATCATATTCCAGCGCCAGTTGATAATTCAGATGAGCCTTTGCAATTCCAAGTGTCACTTTTGGACTACAACGATTTCGTAGGT 
CGTATCGGTATCGGTCGTGTTTTCCGTGGTACTGTTAAAGTGGGTGACCAAGTAACTCTTTCAAAACTTGATGGTACCACTAAAAACTTCCGTGTT 
ACAAAACTGTTTGGTTTCTTCGGTTTGGAACGTCGTGAAATTCAAGAAGCTAAAGCAGGTGACTTGATTGCTGTTTCAGGTATGGAAGATATCTTT 
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GTTGGAGAAACCATTACACCAACTGACTGTGTGGAAGCTCTGCCAATTCTTCGTATTGATGAGCCAACACTTCAGATGACTTTCTTGGTCAATAAC 
TCTCCTTTTGCAGGTCGTGAAGGTAAATGGATCACGTCACGTAAGGTTGAAGAACGTCTTTTAGCAGAATTGCAAACAGACGTGTCACTTCGTGTT 
GACCCAACAGATTCGCCAGATAAATGGACGGTTTCAGGGCGTGGAGAATTGCATTTATCTATCCTCATTGAAACCATGCGCCGTGAAGGCTATGAA 
CTTCAAGTATCACGTCCAGAAGTTATCATCAAAGAAATTGATGGTGTCAAATGTGAACCGTTTGAGCGTGTTCAAATTGATACACCAGAAGAATAT 
CAGGGTGCAATCATCCAGTCTCTTTCAGAACGTAAAGGGGATATGCTTGATATGCAGATGGTTGGTAATGGTCAAACGCGTTTGATTTTCTTGATT 
CCTGCACGTGGTTTGATTGGTTATTCAACAGAGTTTCTTTCAATGACACGTGGATATGGTATCATGAATCATACTTTTGATCAGTATCTACCGGTT 
GTTCAAGGAGAAATCGGTGGCCGTCATCGTGGTGCCTTGGTTTCTATTGAAAATGGGAAAGCAACGACATATTCAATCATGCGTATTGAAGAACGT 
GGAACTATCTTTGTCAATCCAGGTACAGAAGTTTACGAAGGGATGATTGTTGGTGAAAACTCACGTGATAACGACCTTGGTGTTAACATTACAACA 
GCTAAGCAAATGACAAATGTCCGTTCAGCGACTAAAGATCAAACTGCAGTTATCAAGACGCCTCGTATCCTAACGCTTGAAGAATCATTAGAGTTC 
TTGAATGACGACGAATACATGGAAGTAACGCCAGAATCTATCCGCTTGCGTAAACAAATCTTGAATAAAGCTGCGCGTGATAAAGCTAATAAAAAG 
AAAAAATCAGCCGAA 

SEQ ID 206 

MTNLRNDIRNVAIIAHVDHGKTTLVDELLKQSHTLDERKELQERAMDSNDLEKERGITILAKNTAVAYNDVRINIMDTPGHADFGGEVERIMKMVD 
GWLWDAYEGTMPQTRFVLKKALEQNLIPIVWNKIDKPSARPAEWDEVLELFIELGADDEQLEFPWYASAINGTSSLSDDPADQEHTMAPIF 
DTIIDHIPAPVDNSDEPLQFQVSLLDYNDFVGRIGIGRVFRGTVKVGDQVTLSKLDGTTKNFRVTKLFGFFGLERREIQEAKAGDLIAVSGMEDIF 
VGETITPTDCVEALPILRIDEPTLQMTFLVNNSPFAGREGKWITSRKVEERLLAELQTDVSLRVDPTDSPDKWTVSGRGELHLSILIETMRREGYE 
LQVSRPEVIIKEIDGVKCEPFERVQIDTPEEYQGAIIQSLSERKGDMLDMQMVGNGQTRLIFLIPARGLIGYSTEFLSMTRGYGIMNHTFDQYLPV 
VQGEIGGRHRGALVSIENGKATTYSIMRIEERGTIFVNPGTEVYEGMIVGENSRDNDLGVNITTAKQMTNVRSATKDQTAVIKTPRILTLEESLEF 
LNDDE YMEVTPES I RLRKQ ILNKAARDKANKKKKS AE 

SEQ ID 207 

ATGGGACGAGTAATGAAAACAATAACAACATTTGAAAATAAAAAAGTTTTAGTCCTTGGTTTAGCACGATCTGGAGAAGCTGCTGCACGTTTGTTA 
GCTAAGTTAGGAGCAATAGTGACAGTTAATGATGGCAAACCATTTGATGAAAATCCAACAGCACAGTCTTTGTTGGAAGAGGGTATTAAAGTGGTT 
TGTGGTAGTCATCCTTTAGAATTGTTAGATGAGGATTTTTGTTACATGATTAAAAATCCAGGAATACCTTATAACAATCCTATGGTCAAAAAAGCA 
TTAGAAAAACAAATCCCTGTTTTGACTGAAGTGGAATTAGCATACTTAGTTTCAGAATCTCAGCTAATAGGTATTACAGGCTCTAACGGGAAAACG 
ACAACGACAACGATGATTGCAGAAGTCTTAAATGCTGGAGGTCAGAGAGGTTTGTTAGCTGGGAATATCGGCTTTCCTGCTAGTGAAGTTGTTCAG 
GCTGCGAATGATAAAGATACTCTAGTTATGGAATTATCAAGTTTTCAGCTAATGGGAGTTAAGGAATTTCGTCCTCATATTGCAGTAATTACTAAT 
TTAATGCCAACTCATTTAGATTATCATGGGTCTTTTGAAGATTATGTTGCTGCAAAATGGAATATCCAAAATCAAATGTCTTCATCTGATTTTTTG 
GTACTTAATTTTAATCAAGGTATTTCTAAAGAGTTAGCTAAAACTACTAAAGCAACAATCGTTCCTTTCTCTACTACGGAAAAAGTTGATGGTGCT 
TACGTACAAGACAAGCAACTTTTCTATAAAGGGGAGAATATTATGTCAGTAGATGACATTGGTGTCCCAGGAAGCCATAACGTAGAGAATGCTCTA 
GCAACTATTGCGGTTGCTAAACTGGCTGGTATCAGTAATCAAGTTATTAGAGAAACTTTAAGCAATTTTGGAGGTGTTAAACACCGCTTGCAATCA 
CTCGGTAAGGTTCATGGTATTAGTTTCTATAACGACAGCAAGTCAACTAATATATTGGCAACTCAAAAAGCATTATCTGGCTTTGATAATACTAAA 
GTTATCCTAATTGCAGGAGGTCTTGATCGCGGTAATGAGTTTGATGAATTGATACCAGATATCACTGGACTTAAACATATGGTTGTTTTAGGGGAA 
TCGGCATCTCGAGTAAAACGTGCTGCACAAAAAGCAGGAGTAACTTATAGCGATGCTTTAGATGTTAGAGATGCGGTACATAAAGCTTATGAGGTG 
GCACAACAGGGCGATGTTATCTTGCTAAGTCCTGCAAATGCATCATGGGACATGTATAAGAATTTCGAAGTCCGTGGTGATGAATTCATTGATACT 
TTCGAAAGTCTTAGAGGAGAG 

SEQ ID 208 

MGRVMKTITTFENKKVLVLGLARSGEAAARLLAKLGAIVTVNDGKPFDENPTAQSLLEEGIKWCGSHPLELLDEDFCYMIKNPGIPYNNPMVKKA 
LEKQIPVLTEVELAYLVSESQLIGITGSNGKTTTTTMIAEVLNAGGQRGLLAGNIGFPASEWQAANDKDTLVMELSSFQLMGVKEFRPHIAVITN 
LMPTHLDYHGSFEDYVAAKWNIQNQMSSSDFLVLNFNQGISKELAKTTKATIVPFSTTEKVDGAYVQDKQLFYKGENIMSVDDIGVPGSHNVENAL 
ATIAVAKLAGISNQVIRETLSNFGGVKHRLQSLGKVHGISFYNDSKSTNILATQKALSGFDNTKVILIAGGLDRGNEFDELIPDITGLKHMWLGE 
SASRVKRAAQKAGVTYSDALDVRDAVHKAYEVAQQGDVILLSPANASWDMYKNFEVRGDEFIDTFESLRGE 

SEQ ID 209 

ATGAAAGTGATAAGTAATTTTCAAAACAAAAAAATATTAATATTGGGGTTAGCCAAATCGGGCGAAGCAGCAGCAAAATTATTGACCAAACTTGGT 
GCTTTAGTGACTGTTAATGATAGTAAACCATTTGACCAAAATCCAGCGGCACAAGCCTTGTTGGAAGAGGGGATTAAGGTCATTTGTGGTAGCCAC 
CCAGTAGAATTATTAGATGAGAACTTTGAGTACATGGTTAAAAACCCTGGGATTCCTTATGATAATCCTATGGTTAAACGCGCCCTTGCAAAGGAA 
ATTCCCATCTTGACTGAAGTAGAATTGGCTTATTTCGTATCTGAAGCGCCTATTATCGGGATTACAGGATCAAACGGGAAGACAACCACAACGACA 
ATGATTGCCGATGTTTTGAATGCTGGCGGGCAATCTGCACTCTTATCTGGAAACATTGGTTATCCTGCTTCAAAAGTTGTTCAAAAAGCAATTGCT 
GGTGATACTTTGGTGATGGAATTGTCCTCTTTTCAATTAGTGGGAGTGAATGCTTTTCGCCCTCATATTGCTGTCATCACTAATTTAATGCCGACT 
CACCTGGACTATCATGGCAGTTTTGAGGATTATGTTGCTGCTAAATGGATGATTCAAGCTCAGATGACAGAATCAGACTACCTTATTTTAAATGCT 
AATCAAGAGATTTCAGCAACTCTAGCTAAGACCACCAAAGCAACAGTGATTCCTTTTTCAACTCAAAAAGTGGTTGATGGAGCTTATCTGAAGGAT 
GGAATACTCTATTTTAAAGAACAGGCGATTATAGCTGCAACTGACTTAGGTGTCCCAGGTAGCCACAACATTGAAAATGCCCTAGCAACTATTGCA 
GTTGCCAAGTTATCTGGTATTGCTGATGATATTATTGCCCAGTGCCTTTCACATTTTGGAGGCGTTAAACATCGTTTGCAACGGGTTGGTCAAATC 
AAAGATATTACCTTCTACAATGACAGTAAGTCAACCAATATTTTAGCCACTCAAAAAGCTTTATCAGGTTTTGATAACAGTCGCTTGATTTTGATT 
GCTGGCGGTCTAGATCGTGGCAATGAATTTGACGATTTGGTGCCAGACCTTTTAGGACTTAAGCAGATGATTATTTTGGGAGAATCCGCAGAGCGT 
ATGAAGCGAGCTGCTAACAAAGCAGAGGTCTCTTATCTTGAAGCTAGAAATGTGGCAGAAGCAACAGAGCTTGCTTTTAAGCTGGCCCAAACAGGC 
GATACTATCTTGCTTAGCCCAGCCAATGCTAGCTGGGATATGTATCCTAATTTTGAGGTTCGTGGGGATGAATTTTTGGCAACCTTTGATTGTTTA 
AGAGGAGATGCC 

SEQ ID 210 

MKVISNFQNKKILILGLAKSGEAAAKLLTKLGALVTVNDSKPFDQNPAAQALLEEGIKVICGSHPVELLDENFEYMVKNPGIPYDNPMVKRALAKE 
IPILTEVELAYFVSEAPIIGITGSNGKTTTTTMIADVLNAGGQSALLSGNIGYPASKWQKAIAGDTLVMELSSFQLVGVNAFRPHIAVITNLMPT 
HLDYHGS FEDYVAAKWMI QAQMTESDYL I LNANQE IS ATLAKTTKATVI PFSTQKWDGAYLKDGI LYFKEQAI I AATDLGVPGSHNI ENALATI A 
VAKLSGIADDIIAQCLSHFGGVKHRLQRVGQIKDITFYNDSKSTNILATQKALSGFDNSRLILIAGGLDRGNEFDDLVPDLLGLKQMIILGESAER 
MKRAANKAEVSYLEARNVAEATELAFKLAQTGDTILLSPANASWDMYPNFEVRGDEFLATFDCLRGDA 

SEQ ID 211 

ATGGGGAAAAAAATTGTTTTTACAGGTGGTGGTACGGTAGGTCATGTAACACTAAACCTAATATTAATCCCCAAATTTATCAAAGATGGTTGGGAA 
GTACATTATATTGGTGATAAAAATGGCATAGAACATGAACAAATTAATCAGTCTGGACTTGATATCACATTTCACTCTATAGCTACTGGGAAACTA 
CGTCGCTATTTTTCATGGCAAAATATGTTAGATGTCTTTAAAGTAGGGGTTGGCGTTCTTCAATCGATTGCTATTATTGCTAAACTTAGACCCCAA 
GCCTTATTTTCAAAAGGGGGATTTGTTTCAGTACCTCCTGTAGTAGCTGCACGCCTATTAAAAGTTCCTGTTTTTGTTCATGAATCAGATTTATCA 
ATGGGGTTAGCAAATAAGATTGCTTATAAATTTGCGACTATTATGTATACGACTTTTGAACAATCTAAAGATTTAATCAAAACTAAGCATATTGGT 
GCTGTAACAAAAGTCATGGATTGTAAAAAGTCGTTTGAAAATACTGACTTAACTAGTATAAAAGAAGCCTTCGATCCAAACCTAAAGACCTTACTA 
TTTATTGGAGGATCAGCAGGTGCAAAAGTATTCAATGATTTTATTACTCAAACACCTGAGCTGGAAGAAAAATATAATGTTATCAATATTTCAGGC 
GATTCTTCTCTCAATCGATTGAAGAAGAACCTTTATCGCGTGGATTATGTTACAGACCTTTATCAGCCTTTAATGAATTTAGCAGATGTGGTTGTT 
ACACGAGGTGGCTCTAATACTATTTTTGAATTAGTAGCTATGAAAAAACTTCATCTTATTATCCCTCTTGGACGTGAAGCGAGCCGAGGTGACCAA 
TTAGAGAATGCTGCTTATTTTGAAGAAAAGGGCTACGCATTGCAGTTACCAGAATCTGAATTAAACATAAATACACTTGAGAAACAGATAAATTTA 
TTAATTTCTAACAGTGAGAGTTACGAAAAAAACATGTCACAATCATCTGAAATAAAATCTCAAGATGAATTTTATCAATTATTAATTGATGATATG 
GCAAAAGTAACAAAAGGA 
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SEQ ID 212 

MGKKIVFTGGGTVGHVTLNLILIPKFIKDGWEVHYIGDKNGIEHEQINQSGLDITFHSIATGKLRRYFSWQNMLDVFKVGVGVLQSIAIIAKLRPQ 
ALFSKGGFVSVPPWAARLLKVPVFVHESDLSMGLANKIAYKFATIMYTTFEQSKDLIKTKHIGAVTKVMDCKKSFENTDLTSIKEAFDPNLKTLL 
FIGGSAGAKVFNDFITQTPELEEKYNVINISGDSSLNRIiKKNLYRVDYVTDLYQPLMNLADVWTRGGSNTIFELVAMKKLHLIIPLGREASRGDQ 
LENAAYFEEKGYALQLPESELNINTLEKQINLLISNSESYEKNMSQSSEIKSQDEFYQLLIDDMAKVTKG 

SEQ ID 213 

TTGTTTAAGAGGAGATGCCTAATGCCTAAGAAGATTTTATTTACAGGTGGTGGAACTGTAGGTCATGTCACCTTGAACCTCATTCTCATACCAAAA 
TTTATCAAGGACGGTTGGGAAGTACATTATATTGGTGATAAAAATGGCATTGAACATACAGAAATTGAAAAGTCAGGCCTTGACGTGACCTTTCAT 
GCTATCGCGACAGGCAAGCTTAGACGCTATTTTTCATGGCAAAATCTAGCTGATGTTTTTAAGGTTGCACTTGGCCTCCTACAGTCTCTCTTTATT 
GTTGCCAAGCTTCGCCCTCAAGCCCTTTTTTCCAAAGGTGGTTTTGTCTCAGTACCGCCAGTTGTGGCTGCTAAATTGCTTGGTAAACCAGTCTTT 
ATTCATGAATCAGATCGGTCAATGGGACTAGCAAACAAGATTGCCTACAAATTTGCAACTACCATGTATACCACTTTTGAGCAGGAAGACCAGTTG 
TCTAAAGTTAAACACCTTGGAGCGGTGACAAAGGTTTTCAAAGATGCCAACCAAATGCCTGAATCAACTCAGTTAGAGGCGGTGAAAGAGTATTTT 
AGTAGAGACCTAAAAACCCTCTTGTTTATTGGTGGTTCGGCAGGGGCGCATGTGTTTAATCAGTTTATTAGTGATCATCCAGAATTGAAGCAACGT 
TATAATATCATCAATATTACAGGAGACCCTCACCTTAATGAATTGAGTTCTCATCTGTATCGAGTAGATTATGTTACCGATCTCTACCAACCTTTG 
ATGGCGATGGCTGACCTTGTAGTGACAAGAGGGGGCTCTAATACACTTTTTGAGCTACTGGCAATGGCTAAGCTACACCTCATCGTTCCTCTTGGT 
AAAGAAGCTAGCCGTGGCGATCAGTTAGAAAATGCCACTTATTTTGAGAAGAGGGGCTACGCTAAACAATTACAGGAACCTGATTTAACTTTGCAT 
AATTTTGATCAGGCAATGGCTGATTTGTTTGAACATCAGGCTGATTATGAGGCTACTATGTTGGCAACTAAGGAGATTCAGTCACCGGACTTCTTT 
TATGACCTTTTGAGAGCTGATATTAGCTCCGCGATTAAGGAGAAG 

SEQ ID 214 

LFKRRCLMPKKILFTGGGTVGHVTLNLILIPKFIKDGWEVHYIGDKNGIEHTEIEKSGLDVTFHAIATGKLRRYFSWQNLADVFKVALGLLQSLFI 
VAKLRPQALFSKGGFVSVPPWAAKLLGKPVFIHESDRSMGLANKIAYKFATTMYTTFEQEDQLSKVKHLGAVTKVFKDANQMPESTQLEAVKEYF 
SRDLKTLLFIGGSAGAHVFNQFISDHPELKQRYNIINITGDPHLNELSSHLYRVDYVTDLYQPLMAMADLWTRGGSNTLFELLAMAKLHLIVPLG 
KEASRGDQLENATYFEKRGYAKQLQEPDLTLHNFDQAMADLFEHQADYEATMLATKEIQSPDFFYDLLRADISSAIKEK 

SEQ ID 215 

ATGCCTAAGAAGAAATCAGATACCCCAGAAAAAGAAGAAGTTGTCTTAACGGAATGGCAAAAGCGTAACCTTGAATTTTTAAAAAAACGCAAAGAA 
GATGAAGAAGAACAAAAACGTATTAACGAAAAATTACGCTTAGATAAAAGAAGTAAATTAAATATTTCTTCTCCTGAAGAACCTCAAAATACTACT 
AAAATTAAGAAGCTTCATTTTCCAAAGATTTCAAGACCTAAGATTGAAAAGAAACAGAAAAAAGAAAAAATAGTCAACAGCTTAGCCAAAACTAAT 
CGCATTAGAACTGCACCTATATTTGTAGTAGCATTCCTAGTCATTTTAGTTTCCGTTTTCCTACTAACTCCTTTTAGTAAGCAAAAAACAATAACA 
GTTAGTGGAAATCAGCATACACCTGATGATATTTTGATAGAGAAAACGAATATTCAAAAAAACGATTATTTCTTTTCTTTAATTTTTAAACATAAA 
GCTATTGAACAACGTTTAGCTGCAGAAGATGTATGGGTAAAAACAGCTCAGATGACTTATCAATTTCCCAATAAGTTTCATATTCAAGTTCAAGAA 
AATAAGATTATTGCATATGCACATACAAAGCAAGGATATCAACCTGTCTTGGAAACTGGAAAAAAGGCTGATCCTGTAAATAGTTCAGAGCTACCA 
AAGCACTTCTTAACAATTAACCTTGATAAGGAAGATAGTATTAAGCTATTAATTAAAGATTTAAAGGCTTTAGACCCTGATTTAATAAGTGAGATT 
CAGGTGATAAGTTTAGCTGATTCTAAAACGACACCTGACCTCCTGCTGTTAGATATGCACGATGGAAATAGTATTAGAATACCATTATCTAAATTT 
AAAGAAAGACTTCCTTTTTACAAACAAATTAAGAAGAACCTTAAGGAACCTTCTATTGTTGATATGGAAGTGGGAGTTTACACAACAACAAATACC 
ATTGAATCAACCCCTGTTAAAGCAGAAGATACAAAAAATAAATCAACTGATAAAACACAAACACAAAATGGTCAGGTTGCGGAAAATAGTCAAGGA 
CAAACAAATAACTCAAATACTAATCAACAAGGACAACAGATAGCAACAGAGCAGGCACCTAACCCTCAAAATGTTAAT 

SEQ ID 216 

MPKKKSDTPEKEEWLTEWQKRNLEFLKKRKEDEEEQKRINEKLRLDKRSKLNISSPEEPQNTTKIKKLHFPKISRPKIEKKQKKEKIVNSLAKTN 
RIRTAPIFWAFLVILVSVFLLTPFSKQKTITVSGNQHTPDDILIEKTNIQKNDYFFSLIFKHKAIEQRLAAEDVWVKTAQMTYQFPNKFHIQVQE 
NKIIAYAHTKQGYQPVLETGKKADPVNSSELPKHFLTINLDKEDSIKLLIKDLKALDPDLISEIQVISLADSKTTPDLLLLDMHDGNSIRIPLSKF 
KERLPFYKQIKKNLKEPSIVDMEVGVYTTTNTIESTPVKAEDTKNKSTDKTQTQNGQVAENSQGQTNNSNTNQQGQQIATEQAPNPQNVN 

SEQ ID 217 

ATGGCAAAAGATAAAGAGAAACAAAGTGATGACAAGCTCGTTTTGACAGAGTGGCAAAAGCGTAACATTGAATTTTTAAAGAAAAAGAAGCAGCAA 
GCTGAGGAAGAAAAAAAACTCAAAGAGAAATTATTGAGTGATAAAAAAGCGCAGCAGCAAGCTCAAAATGCTTCTGAAGCGGTTGAGCTTAAAACT 
GATGAGAAAACTGATAGTCAGGAAATTGAGTCAGAAACGACGTCAAAACCTAAAAAAACCAAAAAAGTTAGACAACCCAAGGAAAAAAGCGCGACA 
CAAATCGCTTTTCAAAAATCCTTGCCTGTTCTTTTGGGGGCGCTCTTACTCATGGCGGTGTCTATTTTTATGATCACTCCTTATAGCAAAAAGAAA 
GAGTTTTCTGTAAGAGGAAACCATCAAACGAACCTTGACGAATTAATCAAAGCTAGCAAAGTCAAAGCATCTGACTATTGGTTAACGCTGTTAACT 
TCGCCTGGTCAGTATGAACGACCGATTCTTCGTACTATTCCATGGGTGAAATCTGTACATCTCTCTTACCAATTTCCTAATCACTTTCTATTTAAC 
GTTATTGAATTTGAAATCATCGCTTATGCACAAGTTGAAAACGGTTTTCAGCCTATTTTGGAGAATGGAAAACGTGTGGACAAGGTCAGGGCATCA 
GAACTACCGAAATCTTTCTTGATTCTTAATTTAAAAGATGAGAAAGCGATCCAACAGTTAGTTAAGCAATTAACGACATTACCTAAAAAATTAGTC 
AAGAATATCAAGTCAGTGTCTCTTGCAAATTCCAAAACGACAGCGGATTTACTACTTATTGAAATGCATGACGGTAATGTAGTTAGAGTACCGCAG 
TCACAACTCACATTGAAACTTCCCTATTATCAAAAATTGAAAAAAAACCTTGAAAATGATAGTATAGTGGATATGGAAGTGGGAATTTATACTACA 
ACACAGGAGATTGAAAATCAACCTGAAGTTCCTCTTACGCCTGAACAAAACGCAGCTGATAAAGAAGGAGATAAGCCTGGTGAACATCAGGAACAG 
ACAGACAATGATTCAGAAACGCCAGCAAATCAGAGTAGTCCTCAGCAAACACCACCATCCCCAGAAACGGTCCTCGAACAGGCCCATGGC 

SEQ ID 218 

MAKDKEKQSDDKLVLTEWQKRNIEFLKKKKQQAEEEKKLKEKLLSDKKAQQQAQNASEAVELKTDEKTDSQEIESETTSKPKKTKKVRQPKEKSAT 
QIAFQKSLPVLLGALLLMAVSIFMITPYSKKKEFSVRGNHQTNLDELIKASKVKASDYWLTLLTSPGQYERPILRTIPWVKSVHLSYQFPNHFLFN 
VIEFEIIAYAQVENGFQPILENGKRVDKVRASELPKSFLILNLKDEKAIQQLVKQLTTLPKKLVKNIKSVSLANSKTTADLLLIEMHDGNWRVPQ 
SQLTLKLPYYQKLKKNLENDSIVDMEVGIYTTTQEIENQPEVPLTPEQNAADKEGDKPGEHQEQTDNDSETPANQSSPQQTPPSPETVLEQAHG 

SEQ ID 219 

ATGGCTAGAAATGGCTTTTTTACTGGTTTGGATATAGGAACAAGCTCGATTAAAGTTTTAGTTGCAGAATTTATTGCAAATGAAATGAATGTAATT 
GGGGTTAGCAACGTCCCTAGTTCCGGTGTAAAAGATGGTATAATTATTGATATTGAGGCAGCAGCAACTGCAATCAAAGAGGCGGTAAAACAAGCT 
GAGGAGAAAGCAGGCATCACCATTGACAAAATCAATGTTGGATTACCAGCAAATCTTCTCCAAATTGAACCAACTCAAGGAATGATTCCTGTTCCT 
AATGAATCAAAAGAAATTAAGGATGAAGATGTCGAAAGTGTTGTTAAATCAGCATTGACTAAAAGCATTACTCCTGAAAGAGAAGTTATTTCATTG 
ATTCCGCTTGAATTCATTGTAGATGGTTTCCAAGGGATTAGAGACCCTAGAGGGATGATGGGGATTCGCCTTGAGATGCGTGGTCTTATCTATACT 
GGACCAACAACTATCCTTCATAATCTTCGTAAAACTGTTGAACGAGCAGGTATAAAAGTAGAGCATGTTGTGATCGCCCCTCTAGCCTTAGCAAAA 
TCAGTTCTAAACGAAGGTGAACGTGAGTTTGGTGCAACTGTGATTGATATGGGAGGCGGACAAACAACAGTCGCTTCTATGCGTAATCAAGAATTG 
CAATATACTAATATTTATTCTGAAGGTAGCGATTATGTTACCAAAGATATTTCTAAAGTGCTACGTACAACAGTAGAAATCGCCGAAGCATTGAAA 
TTCAACTTTGGACAAGCTAATGTTGAAGAAGCAAGTACTTCTGATACAGTTCAAGTTAATGTTGTTGGTAACGAGGAACCTGTTGAAATTACAGAA 
AGCTATCTTTCGCAAATTATTTCAGGACGTATTCGTCAAATTTTAGAACATGTCAAACAAGACTTGGGTAGAGGTCGTTTACTTGATTTACCTGGT 
GGTATTATTCTTGTTGGAGGTGGTGCAATTATGCCAGGAGTTGTCGAGGTTGCTCAACAAATTTTTGGAACTAGAGTTAAATTGCACGTTCCAAAC 
CAAGTAGGTATTCGCAATCCAATGTTTGCTAATGTTATTAGTATCGTTGATTATGTAGGAATGATGTCAGAAGTTGACATTATCGCACAACATGCT 
GTAACTGGCGACGAAATGCTAAGACATAAACCAGTCGACTTTGATTATAAAGAAAAAACAAATACAATGTCGACAATGCCTTATTCTGAGCCGTTA 
ACCTCTTCTATGGAAGATTCTAATTTAGAACCAATCCGAGCAAGAGAAAACGCTCAAGAGCCTACTGAGCCTAAAGCTAATATTGGTGAGCGCATC 
AGAGGAATTTTTGGAAGTATGTTTGAC 
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SEQ ID 220 

MARNGFFTGLDIC3TSSIKVLVAEFIANEMNVIGVSNVPSSGVKDGIIIDIEAAATAIKEAVKQAEEKAGITIDKINVC3LPANLLQIEPTQGMIPVP 
NESKEIKDEDVESWKSALTKSITPEREVISLIPLEFIVDGFQGIRDPRGMMGIRLEMRGLIYTGPTTILHNLRKTVERAGIKVEHWIAPLALAK 
SVLNEGEREFGATVIDMGGGQTTVASMRNQELQyTNIYSEGSDYVTKDISKVLRTTVEIAEALKFNFGQANVEEASTSDTVQVNWGNEEPVEITE 
SYLSQIISGRIRQILEHVKQDLGRGRLLDLPGGIILVGGGAIMPGWEVAQQIFGTRVKLHVPNQVGIRNPMFANVISIVDYVGMMSEVDIIAQHA 
VTGDEMLRHKPVDFDYKEKTNTMSTMPYSEPLTSSMEDSNLEPIRARENAQEPTEPKANIGERIRGIFGSMFD 

SEQ ID 221 

TTGGACATTGGAACAAGCTCGATAAAAGTTTTAGTAGCAGAATTTATTTCTGGTGAGATGAACGTCATTGGTGTTAGTAATGTTCCAAGTACCGGC 
GTAAAAGATGGCATAATAATCGATATAGAGGCAGCTGCGACTGCCATCAAAACTGCGGTAGAACAAGCAGAAGAAAAAGCAGGGATGACAATTGAA 
AAGGTTAATGTTGGGCTACCGGCAAACCTTCTTCAAATTGAACCAACACAAGGAATGATTCCTGTCCCAAGTGAGTCTAAAGAGATAAAAGATGAG 
GATGTTGATAGCGTTGTTAAATCGGCTTTAACAAAAAGTATCACACCAGAACGAGAGGTTATCTCTTTAGTTCCAGAAGAGTTCATTGTGGATGGC 
TTTCAGGGCATTCGAGATCCACGTGGTATGATGGGGATTAGATTAGAGATGCGCGGGCTTATTTATACTGGACCAAGCACCATTTTACATAATCTG 
CGTAAAACGGTAGAAAGAGCAGGCATTAAAGTTGAAAACATCATTATTTCTCCGTTAGCTATGGCTAAAACCATTTTAAACGAAGGTGAGCGCGAG 
TTTGGAGCTACTGTAATTGATATGGGAGGTGGACAGACAACTGTCGCTTCTATGCGAGCACAAGAATTGCAGTATACCAATATATATGCCGAAGGC 
GGCGAATACATTACTAAAGATATATCAAAAGTATTAAAAACGTCTTTGGCTATTGCAGAAGCACTTAAGTTTAATTTTGGTCAAGCGGAGATATCA 
GAAGCTAGTATAACTGAAACAGTAAAAGTTGATGTGGTAGGTAGTGAAGAGCCTGTTGAGGTAACTGAACGTTATTTATCTGAAATTATTTCAGCG 
CGTATTCGTCATATTTTAGATCGTGTGAAGCAAGATTTGGAAAGAGGTCGTTTACTAGACTTACCAGGAGGCATTGTTTTGATTGGTGGCGGTGCA 
ATCATGCCTGGAGTGGTAGAAATTGCACAAGAAATCTTTGGAGTAACTGTAAAGCTCCATGTTCCAAACCAAGTCGGTATTAGAAATCCAATGTTT 
TCAAACGTTATCAGTTTGGTAGAATATGTTGGTATGATGTCTGAAGTAGACGTTTTAGCACAAACTGCAGTTTCAGGAGAAGAACTTTTGCGACGC 
AAGCCTATCGATTTCAGTGGCCAAGAATCTTATTTACCAGATTATGATGATTCAAGAAGACCAGAATCGACCATTGGCTATGAACAACAAGCGTCA 
CAAACAGCATATGATTCACAAGTTCCGAGTGATCCTAAACAAAAAATTTCAGAACGTGTTCGTGGCATATTTGGGAGTATGTTTGAT 

SEQ ID 222 

LDIGTSSIKVLVAEFISGEMNVIGVSNVPSTGVKDGIIIDIEAAATAIKTAVEQAEEKAGMTIEKVNVGLPANLLQIEPTQGMIPVPSESKEIKDE 
DVDSWKSALTKSITPEREVISLVPEEFIVDGFQGIRDPRGMMGIRLEMRGLIYTGPSTILHNLRKTVERAGIKVENIIISPLAMAKTILNEGERE 
FGATVIDMGGGQTTVASMRAQELQYTNIYAEGGEYITKDISKVLKTSLAIAEALKFNFGQAEISEASITETVKVDWGSEEPVEVTERYLSEIISA 
RIRHILDRVKQDLERGRLLDLPGGIVLIGGGAIMPGWEIAQEIFGVTVKLHVPNQVGIRNPMFSNVISLVEYVGMMSEVDVLAQTAVSGEELLRR 
KPIDFSGQESYLPDYDDSRRPESTIGYEQQASQTAYDSQVPSDPKQKISERVRGIFGSMFD 

SEQ ID 223 

ATGGTATTTTCATTTGATACAGCATCAGTACAAGGTGCAGTTATTAAAGTTATTGGTGTTGGAGGCGGTGGCGGTAACGCTATTAACCGCATGATT 
GACGAAGGTGTCGCTGGCGTTGAGTTTATTGCAGCAAATACTGATATTCAAGCCTTAAGTAGCTCAAAAGCTGAAACTGTCATTCAACTTGGTCCA 
AAATTAACTCGCGGACTTGGTGCAGGAGGACAACCTGAAGTTGGTCGTAAAGCAGCTGAAGAAAGTGAAGAAGTTTTAACAGAAGCACTTACTGGC 
GCTGATATGGTATTTATCACAGCAGGTATGGGGGGCGGATCTGGTACAGGTGCGGCTCCAGTTATTGCACGTATTGCAAAGAGTTTAGGAGCACTT 
ACAGTAGCGGTCATCACACGTCCTTTTGGCTTTGAGGGTAATAAACGTTCTAACTTCGCTATCGAAGGTATTCAAGAATTAAGAGAACAAGTTGAT 
ACACTGCTTATCATTTCAAATAATAATCTTCTTGAAATTGTAGATAAGAAGACACCATTGCTTGAAGCTCTTAGTGAAGCAGATAATGTTTTACGT 
CAAGGTGTTCAAGGTATTACGGATTTGATTACTAACCCAGGTTTAATTAACCTTGACTTTGCAGATGTTAAAACAGTTATGGCAAATAAAGGTAAT 
GCACTGATGGGAATTGGTATCGGTTCTGGTGAGGAACGTATTACTGAAGCTGCTCGAAAAGCAATTTATTCACCACTTCTTGAAACAACGATTGAT 
GGAGCAGAAGACGTTATTGTCAATGTTACCGGCGGTATGGATATGACACTTACTGAAGCAGAGGAAGCATCAGAGATTGTTAGCCAAGCAGCAGGT 
AAAGGTGTCAATATTTGGTTAGGTACTTCAATTGACATGGATATGAAAGACGAAATCCGCGTAACAGTTGTTGCAACAGGTGTACGTAAAGATAAA 
ACTAATCAAGTATCTGGTTTTACAACATI^GCTCC^^CTAATCaAGCACCTTCAGAACGTCAAAGTACTTCAAATTCAAACTTTGATCGTCGTGGC 
AACTTTGATATGACAGAGTCTCGCGAAATGCCAACTCAACAAAATCAGCCTCATGCACAAAATCAGCAACAAAGTTCTGCTTTTGGTAATTGGGAC 
CTTCGTCGTGATAATATTTCACGTCCGACAGAAGGTGAACTTGATAGCAAGTTGTCTATGTCAACGTTTTCAGAAAATGATGATATGGATGATGAA 
CTTGAAACACCTCCATTCTTTAAAAACCGT 

SEQ ID 224 

MVFSFDTASVQGAVIKVIGVGGGGGNAINRMIDEGVAGVEFIAANTDIQALSSSKAETVIQLGPKLTRGLGAGGQPEVGRKAAEESEEVLTEALTG 
ADMVFITAGMGGGSGTGAAPVIARIAKSLGALTVAVITRPFGFEGNKRSNFAIEGIQELREQVDTLLIISNNNLLEIVDKKTPLLEALSEADNVBR 
QGVQGITDLITNPGLINLDFADVKTVMANKGNALMGIGIGSGEERITEAARKAIYSPLLETTIDGAEDVIVNVTGGMDMTLTEAEEASEIVSQAAG 
KGVNIWLGTSIDMDMKDEIRVTWATGVRKDKTNQVSGFTTSAPTNQAPSERQSTSNSNFDRRGNFDMTESREMPTQQNQPHAQNQQQSSAFGNWD 
LRRDNISRPTEGELDSKLSMSTFSENDDMDDELETPPFFKNR 

SEQ ID 225 

ATGGCATTTTCATTTGATACTGCATCAATTCAAGGTGCAATTATAAAAGTAATTGGAGTCGGCGGAGGTGGCGGAAATGCCATTAATCGTATGATT 
GATGAAGGTGTTGCTGGTGTCGAGTTCATCGCAGCAAACACAGACATTCAGGCATTAAGCTCATCAAAAGCTGAAACGGTTATTCAACTAGGCCCT 
AAATTAACTCGTGGACTTGGTGCTGGAGGACAACCTGAAGTAGGACGTAAAGCTGCTGAAGAAAGCGAAGAAATTTTAACAGAAGCTCTTACAGGA 
GCGGACATGGTATTTATTACTGCCGGTATGGGTGGTGGCTCTGGGACAGGGGCTGCACCGGTTATTGCTCGTATCGCTAAAAGTTTGGGAGCCTTG 
ACAGTAGCTGTTGTTACTCGCCCGTTTGGTTTTGAAGGTAACAAACGTGGTAATTTTGCTATTGAAGGTATCGAAGAACTACGTGAACAAGTTGAT 
ACTTTGTTAATTATTTCAAATAATAACCTTCTTGAGATTGTTGATAAAAAGACACCTTTATTAGAAGCACTTAGTGAAGCTGATAATGTTTTACGC 
CAGGGAGTTCAAGGGATAACCGACTTAATTACTAGTCCTGGCCTTATCAATCTCGATTTTGCCGACGTGAAAACAGTTATGGCAAATAAAGGGAAT 
GCCTTGATGGGGATTGGGATTGGCTCTGGAGAAGAGCGCATTGTTGAGGCGGCGCGTAAGGCAATCTATTCACCCCTATTAGAAACGACTATTGAT 
GGTGCACAAGACGTTATTGTGAACGTTACAGGAGGTCTCGACATGACACTTACAGAAGCTGAAGAAGCCTCTGAAATTGTTGGGCAAGCTGCTGGT 
CAAGGCGTTAACATTTGGTTAGGAACATCTATTGATGATACTATGAAAGATGACATCCGTGTGACTGTTGTAGCAACTGGAGTGCGCCAAGAAAAA 
GCCGAACAAGTTTCAGGTTTTCGTCAGCCTAGGACTTTTACCCAAACCAACGCGCAGCAAGTAGCGGGTGCACAATATGCATCAGATCAAGCAAAA 
CAGTCGGTTCAACCAGGGTTTGATCGTCGCTCAAATTTTGATTTTGACATGGGGGAGTCTCGCGAGATACCAAGTGCACAAAAGGTAATTTCTAAT 
CATAATCAAAATCAAGGTTCTGCTTTTGGAAATTGGGATTTGAGACGTGATAATATTTCTCGTCCAACAGAAGGTGAATTGGATAACCATCTTAAT 
ATGTCAACGTTCTCAGCTAACGATGACAGTGATGATGAATTAGAAACGCCTCCATTCTTTAAAAACCGT 

SEQ ID 226 

MAFSFDTASIQGAIIKVIGVGGGGGNAINRMIDEGVAGVEFIAANTDIQALSSSKAETVIQLGPKLTRGLGAGGQPEVGRKAAEESEEILTEALTG 
ADMVFITAGMGGGSGTGAAPVIARIAKSLGALTVAWTRPFGFEGNKRGNFAIEGIEELREQVDTLLIISNNNLLEIVDKKTPLLEALSEADNVLR 
QGVQGITDLITSPGLINLDFADVKTVMANKGNALMGIGIGSGEERIVEAARKAIYSPLLETTIDGAQDVIVNVTGGLDMTLTEAEEASEIVGQAAG 
QGVNI WLGTS IDDTMKDD I RVTWATGVRQEKAEQVSGFRQPRTFTQTNAQQVAGAQYASDQAKQSVQPGFDRRSNFDFDMGESREI PSAQKVI SN 
HNQNQGSAFGNWDLRRDNISRPTEGELDNHLNMSTFSANDDSDDELETPPFFKNR 

SEQ ID 227 

ATGATGAATTTACAAGAAAATAAAACAGCGATTTTTGACAATGTTAGTAAATTAGCACTAAAAGCAGGTCGCGCTCATGAATCAGTTCATATCGTA 
GCTGTAACAAAATATGTTAACTGTCAAACAACAGAAGCGCTTATTAGAACAGGTGTTAATCATATCGGTGAAAATCGTGTTGATAAATTTCTTGAA 
AAATATCAAGCATTAAAAGATGAAAAGCTTACATGGCATCTCATTGGTAGTTTACAACGTCGAAAAGTTAAAGATGTCATTAATTATGTTGATTAT 
TTTCATGCTTTAGATTCTGTTAAGTTAGCAGCTGAGATTCAAAAACATGCTCAAAAACTAATTAAATGTTTTCTACAAGTTAATATATCACGAGAA 
GACAGTAAGCATGGTTTTACTATTGAGCAAATAGATGATGCACTGAACTTAATTTCTCGGTACGATAAAATTGAACTTATCGGCATCATGACTATG 



WO 02/34771 



PCT/GB01/04789 



-24- 



GCTCCCTTAAAAGCAACTAAAGAGC3AAATATCATCAATTTTTGAAGAGACTGAGAGTCTTAGGAAAAGGCTTCAAGCTAGGAACATAGAACGAATG 
CCGTTTACAGAATTAAGCATGGGCATGAGTAGAGATTATGATATTGCTATTCAAAATGGATCAACATTTGTAAGGATAGGAACTTCATTCTTTAAA 

SEQ ID 228 

MMNLQENKTAIFDNVSKLALKAGRAHESVHIVAVTKYTOCQTTEALIRTGVNHIGENRVDKFLEKYQALKDEKLTWHLIGSLQRRKVKDVINYVDY 
FHALDSVKLAAEIQKHAQKLIKCFLQVNISREDSKHGFTIEQIDDALNL1SRYDKIELIGIMTMAPLKATKEEISSIFEETESLRKRLQARNIERM 
PFTELSMGMSRDYDIAIQNGSTFVRIGTSFFK 

SEQ K> 229 

ATGGATTTACTGACAAATAAAAAGAAAATTTTTGAGACTATCCGCTTATCTACAGAGGCAGCAAATAGGACTAATGATAGTGTTTCAGTTATTGCT 
GTAACAAAATATGTGGATAGTACAATTGCAGGTCAGCTTATCGAAGCAGGAATTGAGCACATTGCCGAAAACCGTGTTGATAAATTTCTTGAAAAG 
TATGATGCGTTAAAGTATATGCCAGTAAAGTGGCATTTAATTGGTACCTTACAACGTCGTAAAGTCAAGGAAGTTATCAATTATGTTGATTATTTT 
CACGCTCTAGATTCTGTGAGATTAGCTTTGGAAATCAACAAGAGAGCTGACCATCCTGTGAAGTGTTTTCTACAAGTTAATATTTCTAAAGAAGAG 
AGTAAACATGGTTTTAACATTTCTGAGATTGATGAAGCGATTGGAGAAATAGGTAAGATGGAGAAGATACAGTTAGTTGGTTTAATGACTATGGCA 
CCAGCAAATGCCAGTAAAGAAAGTATTATAACTATTTTTCGACAAGCAAATCAATTAAGAAAAAACTTGCAGTTAAAAAAAAGAAAGAATATGCCT 
TTTACAGAATTGAGCATGGGCATGAGTAACGATTATCCAATTGCTATTCAAGAAGGCTCAACTTTTATTCGGATTGGTAGAGCTTTCTTTCAC 

SEQ ID 230 

MDLLTNKKKIFETIRLSTEAANRTNDSVSVIAVTKYVDSTIAGQLIEAGIEHIAENRVDKFLEKYDALKYMPVKWHLIGTLQRRKVKEVINYVDYF 
HALDSVRLALEINKRADHPVKCFLQWISKEESKHGFNISEIDEAIGEIGKMEKIQLVGLMTMAPANASKESIITIFRQANQLRKNLQLKKRKNMP 
FTELSMGMSNDYPIA1QEGSTFIRIGRAFFH 

SEQ ID 231 

ATGGAGGGGAATATGGCATTAAAAGATAGATTTGACAAAATTATTTCTTATTTTGACACTGACGATGTAAGTGAAAATGAAGTACACGAAGTACAA 
GAGAGAACTTCAGTGCAAAGAGATTCCAGAGCAGCTACAGCACAGGAAGCTTCTCAGCGTAGTCATATGACTAACTCCGCAGAGGAAGAGATGATT 
GGTAGTCGTCCGAGAACTTATACCTATGATCCTAATCGTCAGGAGAGACAAAGGGTACAGAGAGACAATGCTTATCAGCAAGCTACTCCTAGGGTT 
CAAAATAAAGACTCAGTTCGACAACAGAGAGAACAAGTAACAATTGCTCTGAAGTATCCCCGTAAGTATGAGGATGCACAAGAAATTGTTGATTTA 
CTTATCGTTAATGAATGTGTCTTGATTGATTTTCAATATATGCTTGATGCGCAAGCACGACGTTGCTTGGATTATATTGATGGTGCAAGTAGAGTA 
TTATATGGTTCATTACAAAAGGTTGGGAGTTCAATGTTTCTATTAACACCAGCCAATGTTATGGTTGATATTGAGGAGATGAATATTCCAAAGACT 
GGTCAAGAGACGAGTTTTGATTTTGATATGAAGAGACGA 

SEQ ID 232 

MEGNMALKDRFDKIISYFDTDDVSENEVHEVQERTSVQRDSRAATAQEASQRSHMTNSAEEEMIGSRPRTYTYDPNRQERQRVQRDKAYQQATPRV 
QNKDSVRQQREQVTIALKYPRKYEDAQEIVDLLIVNECVLIDFQYMLDAQARRCLDYIDGASRVLYGSLQKVGSSMFLLTPANVMVDIEEMNIPKT 
GQETSFDFDMKRR 

SEQ ID 233 

ATGGAGAATAAGATGGCTTTTAAAGATACATTTAACAAGATGATTTCTTATTTTGACACGGATGAGGTTAACGAAGTTGAAGAAGATGTTGCAGCA 
TCAACTGATAACGTTATTCCAAGATCACAACAATCAGTCAGAGCAAGTAGTCATCCAAAACAAGAACCTAGAAACAATCACGTACAACAAGATCAT 
CAAGCGAGATCCCAAGAACAGACAAGGTCACAAATGCATCCAAAACATGGCACTTCTGAACGCTATTATCAGCAGTCTCAGCCAAAAGAAGGCCAT 
GAAATGGTTGACAGAAGAAAACGGATGAGCACTTCTAGTATTGCAAATCGCCGTGAGCAGTATCAACAATCAACTTGTTCAGATCAAACAACTATT 
GCCTTAAAGTATCCTCGTAAATATGAGGATGCTCAAGAAATTGTGGATCTTTTAATAGTTAATGAATGCGTTTTGATTGATTTTCAGTTTATGCTA 
GATGCTCAGGCTAGACGGTGTTTAGATTTTATTGATGGTGCTAGTAAAGTGCTCTATGGTAGCTTACAAAAGGTCGGCTCTTCAATGTACTTACTG 
GCTCCGTCAAATGTATCCGTCAATATAGAAGAAATGACTATCCCACATACTACACAAGATATTGGCTTTGATTTTGATATGAAAAGGCGG 
SEQ ID 234 

MENKMAFKDTFNKMISYFDTDEVNEVEEDVAASTDNVIPRSQQSVRASSHPKQEPRNNHVQQDHQARSQEQTRSQMHPKHGTSERYYQQSQPKEGH 
EMVDRRKRMSTSSIANRREQYQQSTCSDQTTIALKYPRKYEDAQEIVDLLIVNECVLIDFQFMLDAQARRCLDFIDGASKVLYGSLQKVGSSMYLL 
APSNVSVNIEEMTIPHTTQDIGFDFDMKRR 

SEQ ID 235 

ATGACGTTAGATGATATTTATCAGCATTTTCGACCAGAAGAGTATGCGTTTATCCATAAAATAGACCATTTAGCTCAATATGTCGAAAACACCTAT 
TCGTTTATTACCACTGAATTTCTAAATCCTAGGGAATTTAAAATACTCGAAAGTGTTCTAGAGAGGCGAGGTAGTCATTATTACACTTCTGGTCAG 
TATTTTCAAACAGAATATGTTAAAGTAATAATAGCACCGGAATACTATCAGTTAGATATGGCTGATTTTAACCTTAGCCTAATTGAAATAAAGTAT 
AATGCTAAATTTAATCACCTTACCCATGCTAAAATTATGGGAACTTTACTGAATTACTTAGGTGTAAAACGATCAATTTTAGGGGATATCCTAGTT 
GAAGAAGGCTGTGCTCAGGTTTTGGTCGATAGTCAAATGACAAATCACCTTGTTCATTCAGTTACAAAAATTGGAACTGCTAGTGTACAATTAGCT 
GAAGTTCCCTTGTCCAAACTTCTAACTCCCAAACAAGATATTCAAAAACTAACTGTTATTGCTTCCAGTTTACGTCTTGATAAAATTTTAGCAACG 
ATTTTAAAGATTTCACGAACACAGTCGACGAAATTGATTGAGGCAGATAAAGTCAAGGTCAATTATGCAACCGTCAATCGAGTTTCTGAACAATTA 
GTAGAGGGGGATTTGATTAGTGTTAGAGGATATGGTCGATTTACGTTGAACCATAACCTAGGGTTAACTAAAAATCAAAAATATAAGTTAGAAGTA 
GACAAAATGATACATAAC 

SEQ ID 236 

MTLDDIYQHFRPEEYAFIHKIDHLAQYVENTYSFITTEFLNPREFKILESVLERRGSHYYTSGQYFQTEYVKVIIAPEYYQLDMADFNLSLIEIKY 
NAKFNHLTHAKIMGTLLNYLGVKRSILGDILVEEGCAQVLVDSQMTNHLVHSVTKIGTASVQLAEVPLSKLLTPKQDIQKLTVIASSLRLDKILAT 
ILKISRTQSTKLIEADKVKVNYATVNRVSEQLVEGDLISVRGYGRFTLNHNLGLTKNQKYKLEVDKMIHN 

SEQ ID 237 

ATGGTTAGTCATAGTAAGATTTATCAGCATTTTCACCAAGAAGAATATCCTTTTATTGATAGAATGTCTGATATGATTAATAGAGTTGAAGATTAC 
TATCTTTTAGAAGTTACTGAGTTTTTAAATCCTAGAGAAGTGATGATTTTAAAAAGTTTGATTGCTTTAACAGATCTAAAAATGTTCGTATCAACA 
GATTACTACCCAAGCGAATATGGTCGTGTCATTATTGCACCTGGTTACTATGACTTAGAACAAAGTGATTTTCAAATAGCTTTAGTAGAGATAAGT 
TATCAGGCAAAGTTTAATCAGTTGACACATAGTCAAATTTTAGGAACTTTAATTAATGAATTAGGAGTAAAGCGAAATTTATTTGGAGATGTTTTT 
GTTGAAATGGGATATGCCCAGCTCATGATTAAGCGGGAGTTATTGGATTATTTTTTAGGAACAATTACTAAAATAGCTAAAACTAGTGTGAAATTA 
AGAGAAGTTAACTTTGATCAGTTAATTAGGTCTATTGATAACAGCCAGACCCTGGATATTCTAGTTTCTAGTTTTCGATTAGATGGTGTAGTTGCT 
ACTATCTTAAAAAAATCTCGAACGCAAGTTATAGCATTAATTGAAGCAAATAAGATTAAGGTAAACTATCGAGTTGCTAATAAAGCTTCAGATAAT 
CTAGTCATAGGGGATATGGTGAGTATCAGAGGTCACGGGCGTTTTACTCTTTTAGCAGATAATGGAGTGACCAAACATGGCAAACAAAAAATAACA 
CTAAGTAAAATGATACATAAA 

SEQ ID 238 

MVSHSKIYQHFHQEEYPFIDRMSDMINRVEDYYLLEVTEFLNPREVMILKSLIALTDLKMFVSTDYYPSEYGRVIIAPGYYDLEQSDFQIALVEIS 
YQAKFNQLTHSQILGTLINELGVKRNLFGDVFVEMGYAQLMIKRELLDYFLGTITKIAKTSVKLREVNFDQLIRSIDNSQTLDILVSSFRLDGWA 
TILKKSRTQVIALIEANKIKVNYRVANKASDNLVIGDMVSIRGHGRFTLLADNGVTKHGKQKITLSKMIHK 

SEQ ID 239 

ATGCCACTTACAGCACTTGAAATTAAAGATAAAACATTTTCATCAAAATTTCGCGGTTATAGCGAAGAAGAAGTTAATGAATTTTTAGAGATTGTT 
GTTGACGATTACGAGGACTTGATTAGACGTAATCGTGAGCAAGAGCAATACATTAAAGATTTAGAAGAGAAAATCGCTTACTTCAACGAAATGAAG 
GAATCGTTAAGTCAATCAGTTATTTTAGCTCAAGAAACTGCTGAGCGTGTGAAAATTTCAGCACAGGATGAAGCATCTAACCTAATGGGGAAAGCT 
ACATTTGATGCTCAACATTTAATTGATGAGGCTAAATTAAAAGCAAATCAAATCCTTCGAGATGCGACAGATGATGCTAAGCGTGTTGCTATAGAA 
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ACAGAAGATTTGAAACGTCAATCACGTGTTTTCCACCAACGTTTGCTTTCTGAGTTAGAAGGGCAGCTAAAATTAGCTAACTCATCTGCTTGGGAA 
GAATTGTTGAAACCAACAGCTATTTATCTTCAAAATTCTGATGCTTCTTTCAAAGAAGTTGTTGAAAAAGTTCTTGATGAAGATGATGCTTTACCA 
GTGGTGGATGACACTGAGTCATTTGATGCTACTCGTCAATTCTCACCAGATGAAATGGAAGAATTACAGCGTCGTGTTGAAGAAAGTAACAAACAA 
CTTGAAGAGTCAGGTTTATTAGATACTAATAATTTCCAAATGGAAGAACCGATCAATTTAGGTGAAACTCAAACTTTTAAATTAAATATTGAAGAT 

SEQ ID 240 

MPLTALEIKDKTFSSKFRGYSEEEVNEFLEIWDDYEDLIRRNREQEQYIKDLEEKIAYFNEMKESLSQSVILAQETAERVKISAQDEASNLMGKA 
TFDAQHLIDEAKLKANQILRDATDDAKRVAIETEDLKRQSRVFHQRLLSELEGQIiKLANSSAWEELLKPTAIYLQNSDASFKEWEKVLDEDDALP 
WDDTESFDATRQFSPDEMEELQRRVEESNKQLEESGLLDTNNFQMEEPINLGETQTFKLNIED 

SEQ ID 241 

ATGGCACTTACAACGCTAGAAATTAAAGATAAAACTTTTAAGACAAAATTCCGAGGATACTGTGAAGAAGAAGTCAATGAATTCCTTGATATTGTT 
GTTGATGATTACGAAGCTCTTGTACGTAAAAATCGTGATAACGAAGCAAGAATTAAAGATCTTGAAGAAAAATTATCTTACTTTGATGAAATGAAA 
GAGTCACTTAGCCAGTCTGTAATCTTAGCTCAAGAAACAGCTGAAAAAGTGAAAGCAACGGCTAATGCGGAAGCAACAAACTTGGTTAGTAAAGCG 
ACTTATGATGCTCAGCATTTATTAGATGAATCTAAAGCTAAAGCCAATCAAATGTTGCGTGATGCAACTGATGAGGCTAAGCGAGTTGCGATTGAA 
ACAGAAGAACTAAAGCGTCAAACACGTGTGTTCCACCAACGTTTAATCTCATCTATTGAGTCACAATTAAGCTTATCAAATTCACCTGAATGGGAT 
GAACTGCTACAACCGACTGCAATCTATCTTCAAAATTCTGACGATGCTTTTAAGGAAGTCGTGAAGACCGTTCTTAATGAAGACATTCCTGAATCT 
GATGATAGTGCCTCTTTTGATGCAACACGTCAGTTTACTCCAGAAGAGTTAGAAGAATTGCAACGTCGTGTTGATGAAAGCAATAAGGAGTTAGAG 
GCTTACCAACTTGACTCTCAATCTGATTCTACGACTGAGCCAGAGGTAAATCTCAGTGAAACACAAACGTTTAAATTAAATATC 

SEQ ID 242 

MALTTLEIKDKTFKTKFRGYCEEEVNEFLDIWDDYEALVRKNRDNEARIKDLEEKLSYFDEMKESLSQSVILAQETAEKVKATANAEATNLVSKA 
TYDAQHLLDESKAKANQMLRDATDEAKRVAIETEELKRQTRVFHQRLISSIESQLSLSNSPEWDELLQPTAIYLQNSDDAFKEWKTVLNEDIPES 
DDSASFDATRQFTPEELEELQRRVDESNKELEAYQLDSQSDSTTEPETOLSETQTFKLNI 

SEQ ID 243 

ATGAAATTAAAAGAAACCTTGAATTTAGGACAAACAGCTTTTCCAATGCGTGCAGGGCTTCCAAATAAGGAACCTCAATGGCAAGAAGCATGGGAT 

CAAGCTGACATTTATAAAAAACGTCAAGCATTGAATGAAGGAAAACCAGCCTTTCACCTTCATGACGGACCTCCCTATGCTAATGGGAATATTCAT 

GTAGGACATGCACTAAATAAAATTTCGAAAGACATTATTGTACGTTCAAAATCAATGTCAGGTTTTCGAGCTCCTTATGTGCCTGGTTGGGATACT 

CATGGACTCCCAATTGAGCAAGTATTAGCTAAAAAAGGGGTTAAACGTAAAGAAATGGACTTGGCTGAATACCTTGAAATGTGTCGTGATTATGCT 

CTCAGCCAAGTTGACAAACAACGTGATGATTTTAAACGTCTGGGCGTTTCTGCCGATTGGGAAAATCCTTATATTACACTAACACCAGATTATGAA 

GCAGATCAAGTACGTGTTTTCGGTGCTATGGCAGATAAAGGATATATCTATCGTGGTGCTAAACCAGTGTATTGGTCATGGTCATCAGAGTCTGCC 

CTTGCTGAGGCTGAAATCGAATATCATGATATTGATTCGACATCACTCTACTATGCCAATAAAGTTAAAGATGGTAAGGGAATTCTTGATACAGAT 

ACCTATATCGTCGTTTGGACGACAACACCATTTACTGTAACAGCTTCACGCGGTTTAACAGTAGGACCAGATATGGAGTATGTTGTAGTTGTACCA 

GTAGGTAGTGAGCGTAAATACCTTCTTGCAGAGGTTCTTGTAGATAGTCTCGCTGCTAAGTTTGGCTGGGAAAACTTTGAAATTGTGACTCATCAC 

ACTGGTAAAGAACTTAATCACATTGTTACAGAACATCCATGGGATACAGAAGTAGAAGAGTTGGTTATCCTTGGAGACCATGTTACAACAGATTCT 

GGTACAGGTATTGTCCACACGGCTCCTGGTTTTGGTGAAGATGACTATAACGTTGGTATTGCTAATGGACTTGATGTTGTAGTTACCGTAGATAGT 

CGTGGTTTGATGATGGAAAATGCTGGTCCTGATTTTGAAGGTCAATTCTATGACAAAGTAACACCACTTGTAAAAGAAAAATTGGGAGATCTTCTT 

TTAGCCAGCGAAGTTATCAACCACTCATATCCATTTGACTGGCGTACGAAAAAGCCAATCATTTGGCGTGCGGTTCCACAATGGTTTGCCTCTGTT 

TCGAAATTCCGTCAAGAAATCCTCGATGAAATTGAAAAGACAAATTTCCAACCTGAGTGGGGTAAAAAACGTCTTTATAACATGATCCGTGACCGT 

GGCGACTGGGTAATCTCACGTCAACGTGCTTGGGGTGTTCCACTTCCAATTTTTTATGCAGAAGATGGTACAGCTATCATGACAAAAGAAGTGACT 

GATCACGTTGCAGATTTATTTGCTGAATACGGCTCAATCGTTTGGTGGCAACGTGATGCTAAGGACCTTCTACCAGCAGGTTATACTCATCCAGGT 

TCACCTAATGGTCTCTTTGAGAAAGAAACAGACATCATGGATGTTTGGTTTGATTCTGGTTCATCATGGAATGGGGTAATGAATGCTCGTGAAAAC 

CTTTCCTATCCAGCAGATCTTTATCTTGAAGGTTCTGATCAATACCGTGGTTGGTTCAACTCATCACTAATTACATCAGTTGCTGTTAATGGTCAC 

GCTCCATACAAAGCAGTCTTATCTCAAGGTTTTGTACTTGATGGTAAAGGTGAGAAAATGTCTAAATCTCTAGGAAATACAATTCTTCCTAGTGAT 

GTTGAAAAACAATTTGGTGCGGAAATCTTGCGTCTGTGGGTAACTTCTGTTGACTCAAGTAATGATGTTCGTATTTCAATGGATATCTTAAAACAA 

ACATCAGAAACTTATCGTAAGATCAGGAATACATTGCGTTTCTTGATTGCAAATACTTCCGATTTTAATCCTAAACAAGATGCAGTAGCCTATGAA 

AATTTAGGTGCCGTTGATCGTTATATGACTATTAAATTTAATCAAGTTGTGGATACAATCAACAAAGCTTATGCTGCTTATGATTTTATGGCAATT 

TATAAAGCTGTCGTTAACTTCGTAACAGTTGATCTATCAGCATTTTACCTTGATTTTGCAAAAGATGTGGTTTACATTGAAGCGGCTAACAGTCCA 

GAACGACGTCGTATGCAAACTGTTTTCTATGATATTTTAGTTAAACTTACAAAACTTTTGACTCCGATTCTACCACATACTGCTGAAGAAATTTGG 

TCATACCTCGAACATGAGGAGGAGGAGTTTGTTCAATTAGCAGAAATGCCTGTTGCACAGACATTCTCTGGTCAAGAAGAAATTCTTGAAGAGTGG 

TCAGCATTCATGACGTTACGAACACAAGCTCAAAAAGCTCTCGAAGAAGCACGTAACGCTAAAGTTATTGGTAAATCTCTAGAAGCACATTTAACA 

ATTTATGCTAGTCAAGAAGTGAAAACGTTATTAACAGCGTTAAATAGCGATATTGCACTCTTGATGATTGTCTCACAATTAACAATTGCTGATGAA 

GCAGACAAACCAGCTGACTCAGTATCATTTGAAGGTGTTGCATTTACTGTTGAACACGCTGAAGGTGAAGTCTGCGAACGCTCACGCCGTATTGAT 

CCAACCACAAAGATGCGTTCGTATGGTGTAGCTGTTTGTGATGCTAGTGCAGCAATTATTGAGCAATATTATCCTGAAGCAGTAGCTCAAGGTTTT 

GAAGCT 

SEO ID 244 

MKLKETLNLGQTAFPMRAGLPNKEPQWQEAWDQADIYKKRQALNEGKPAFHLHDGPPYANGNIHVGHALNKISKDIIVRSKSMSGFRAPYVPGWDT 
HGLPIEQVLAKKGVKRKEMDLAEYLEMCRDYALSQVDKQRDDFKRLGVSADWENPYITLTPDYEADQVRVFGAMADKGYIYRGAKPVYWSWSSESA 
LAEAEIEYHDIDSTSLYYANKVKDGKGILDTDTYIVWTTTPFTVTASRGLTVGPDMEYVVVVPVGSERKYLbAEVLVDSLAAKFGWENFEIVTHH 
TGKELNHIVTEHPWDTEVEELVILGDHVTTDSGTGIVHTAPGFGEDDYNVGIANGLDVWTVDSRGLMMENAGPDFEGQFYDKVTPLVKEKLGDLL 
LASEVINHSYPFDWRTKKPIIWRAVPQWFASVSKFRQEILDEIEKTNFQPEWGKKRLYNMIRDRGDWVISRQRAWGVPLPIFYAEDGTAIMTKEVT 
DHVADLFAEYGSIVWWQRDAKDLLPAGYTHPGSPNGLFEKETDIMDVWFDSGSSWNGVMNARENLSYPADLYLEGSDQYRGWFNSSLITSVAVNGH 
APYKAVLSQGFVLDGKGEICMSKSLGNTILPSDVEKQFGAEILRLWVTSVDSSNDVRISMDILKQTSETYRKIRNTLRFLIANTSDFNPKQDAVAYE 
NLGAVDRYMTIKFNQWDTINKAYAAYDFMAIYKAVVNFVTVDLSAFYLDFAKDVVYIEAANSPERRRMQTVFYDILVKLTKLLTPILPHTAEEIW 
SYLEHEEEEFVQLAEMPVAQTFSGQEEILEEWSAFMTLRTQAQKALEEARNAKVIGKSLEAHLTIYASQEVKTLLTALNSDIALLMIVSQLTIADE 
ADKPADSVSFEGVAFTVEHAEGEVCERSRRIDPTTKMRSYGVAVCDASAAIIEQYYPEAVAQGFEA 

SEO ID 245 

ATGAAATTAAAAGAGACACTTAATCTAGGAAAAACAGCCTTTCCAATGCGCGCAGGTCTTCCTAATAAAGAGCCACAATGGCAAGCAGCTTGGGAA 
CAAGCAGAGCTTTACAAAAAACGTCAAGAATTGAATGCAGGTAAGCCTGCCTTTCATCTTCATGATGGACCTCCATACGCTAACGGCAATATTCAC 
GTTGGGCATGCCCTTAATAAAATTTCAAAAGATATCATTGTGCGTTCTAAGTCCATGTCTGGCTTTCAAGCGCCTTATGTACCTGGTTGGGACACA 
CACGGCCTTCCAATCGAACAAGTCTTGGCTAAGCAAGGAATCAAACGTAAGGAGATGGATTTAGCAGAATACCTTGAGATGTGTCGTCAATACGCT 
TTAAGTCAGGTTGATAAACAGCGAGATGATTTCAAACGGTTAGGTGTTTCGGCAGACTGGGAAAATCCTTATGTCACTTTGGACCCACAGTTTGAA 
GCTGATCAAATTCGTGTTTTTGGAGCGATGGCTGAAAAAGGTTACATCTATCGTGGTGCTAAACCTGTTTATTGGTCATGGTCTTCAGAATCGGCC 
TTGGCAGAGGCTGAAATTGAATACCATGACATCGATTCAACCTCTTTATACTACGCCAATAAAGTTAAAGATGGTAAAGGTATCCTTGATACTAAT 
ACGTATATCGTTGTTTGGACCACAACACCATTTACCGTTACAGCATCACGCGGTTTGACTGTTGGTCCTGATATGGATTATCTTGTGGTGAAACCT 
GCTGGTTCAGACCGTCAATATGTTGTGGCAGAAGGTCTTTTGGATAGCCTTGCTGGAAAATTTGGCTGGGAATCTTTTGAAACTTTAGCTAGCCAT 
AAAGGAGCTGATTTAGAGTACATTGTGACAGAACACCCATGGGATACTGACGTAGAAGAATTGGTTATCCTTGGTGACCATGTTACCCTTGAGTCA 
GGGACAGGGATTGTCCACACAGCACCAGGTTTTGGTGAGGATGACTACAATGTTGGGACAAAATACAAACTGGAAGTTGCTGTGACTGTTGATGAA 
CGTGGCCTAATGATGGAAAATGCAGGTCCAGATTTCCACGGACAATTTTATAACAAGGTAACGCCGATTGTCATTGATAAACTTGGTGATCTTTTA 
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TTGGCACAAGAAGTGATCAATCACTCTTACCCATTTGACTGGCGGACGAAAAAACCAATCATCTGGCGTGCTGTACCGCAATGGTTTGCTTCTGTT 
TCTGATTTCCGTCAAGATATTTTGGATGAAATTGAAAAAACAACCTTTCATCCATCATGGGGTGAAACACGCCTTTACAATATGATTCGTGATCGT 
GGCGACTGGGTTATTTCTCGTCAACGTGCTTGGGGAGTTCCGCTTCCTATCTTCTATGCCGAAGATGGCACAGCTATTATGACTAAAGAAGTGACA 
GATCATGTGGCTGATTTGTTCCAAGAAAATGGATCAATCATTTGGTGGCAAAAAGAAGCTAAAGACCTATTACCAGAGGGCTTCACTCATCCAGGG 
TCACCAAATGGCGAGTTTACAAAAGAAACTGATATCATGGACGTTTGGTTTGACTCTGGTTCTTCTTGGAATGGAGTCATGAATACTAAAGAAAAT 
CTTTCCTATCCAGCGGATCTATACTTAGAAGGCTCTGACCAGTATCGTGGTTGGTTCAATTCATCCTTAATTACATCTGTGGCTGTTAATGGGCAT 
GCTCCATATAAGGCTATTTTATCGCAAGGCTTTGTTCTTGATGGTAAGGGCGAAAAAATGTCTAAATCAAAAGGCAATATCATTTCTCCTAATGAT 
GTGGCTAAACAATATGGTGCAGATATTCTTCGACTTTGGGTAGCTTCTGTGGATACCGATAATGATGTCCGTGTTTCTATGGAGATCCTTGGTCAA 
GTCTCTGAAACTTACCGTAAAATCCGTAACACCCTTCGCTTCTTGATTGCTAATACATCTGATTTCAACCCTGCTACGGATACAGTAGCTTATGCA 
GATTTAGGAACTGTTGATAAGTACATGACAATTGTCTTTAATCAGTTGGTAGCAACGATTACTGACGCTTATGAGCGTTATGACTTTATGGCTATT 
TACAAAGCAGTGGTGAACTTTGTTACGGTTGATTTATCAGCCTTCTATCTTGATTTTGCTAAAGACGTTGTCTATATTGAAGCTGCCAATAGCTTA 
GAACGTCGTCGCATGCAGACAGTCTTCTATGATATCTTGGTTAAGATTACCAAGTTATTGACGCCAATCTTGCCTCACACTACTGAAGAAATCTGG 
TCTTATCTAGAGCATGAGTCAGAAGCATTTGTTCAATTGGCAGAAATGCCTGTGGCAGAAACCTTCTCGGCTCAAGAGGATATTTTAGAAGCTTGG 
TCAGCTTTCATGACTTTGCGTACTCAAGCTCAAAAAGCTTTGGAAGAAGCGCGAAATGCTAAGATTATCGGTAAATCATTGGAAGCCCATTTGACC 
ATCTACGCTAGTGAAGAAGTGAAAACCTTATTGACTGCTTTAGACAGCGATATTGCTTTGCTTTTGATCGTGTCTCAATTAACCATTGCTGACTTG 
GCAGATGCGCCTGCGGATGCAGTGGCATTTGAAGGTGTTGCCTTTATAGTAGAACATGCCATAGGTGAAGTTTGTGAGCGTTCACGTCGCATCGAC 
CCAACTACTCGCATGCGTTCTTACAATGCATTTGTCTGTGATCACAGCGCTAAAATCATTGAAGAAAATTTCCCAGAAGCTGTGGCTGAAGGGTTT 
GAAGAGAGTGGCAAA 

SEQ ID 246 

MKLKETLNLGKTAFPMRAGLPNKEPQWQAAWEQAELYKKRQELNAGKPAFHLHDGPPYANGNIHVGHALNKISKDIIVRSKSMSGFQAPYVPGWDT 
HGLPIEQVLAKQGIKRKEMDLAEYLEMCRQYALSQVDKQRDDFKRLGVSADWENPYVTLDPQFEADQIRVFGAMAEKGYIYRGAKPVYWSWSSESA 
LAEAEIEYHDIDSTSLYYANKVKDGKGILDTNTYIWWTTTPFTVTASRGLTVGPDMDYLWKPAGSDRQYWAEGLLDSLAGKFGWESFETLASH 
KGADLEYIVTEHPWDTDVEELVILGDHVTLESGTGIVHTAPGFGEDDYNVGTKYKLEVAVTVDERGLMMENAGPDFHGQFYNKVTPIVIDKLGDLL 
LAQEVINHSYPFDWRTKKPIIWRAVPQWFASVSDFRQDILDEIEKTTFHPSWGETRLYNMIRDRGDWVISRQRAWGVPLPIFYAEDGTAIMTKEVT 
DHVADLFQENGSIIWWQKEAKDLLPEGFTHPGSPNGEFTKETDIMDVWFDSGSSWNGVMNTKENLSYPADLYLEGSDQYRGWFNSSLITSVAVNGH 
APYKAILSQGFVLDGKGEKMSKSKGNIISPNDVAKQYGADILRLWVASVDTDNDVRVSMEILGQVSETYRKIRNTLRFLIANTSDFNPATDTVAYA 
DLGTVDKYMTIVFNQLVATITDAYERYDFMAIYKAWNFVTVDLSAFYLDFAKDWYIEAANSLERRRMQTVFYDILVKITKLLTPILPHTTEEIW 
SYLEHESEAFVQLAEMPVAETFSAQEDILEAWSAFMTLRTQAQKALEEARNAKIIGKSLEAHLTIYASEEVKTLLTALDSDIALLLIVSQLTIADL 
ADAPADAVAFEGVAFIVEHAIGEVCERSRRIDPTTRMRSYNAFVCDHSAKIIEENFPEAVAEGFEESGK 

SEQ ID 247 

ATGAGACTAATTAATACAACCAGTAGTCATCCTGAACTAGTTCGAAATCAACTCCAAAATACAGATGCAAAATTAGTGGAAGTCTATTCAGCTGGC 
AACACCGATGTCGTTTTTACAAAAGCACCTAAACATTATGAATTATTAATTTCAAACAAATATCGTGCTATCAAAGATGAAGAATTAGAAGCTATT 
CGTGAGTTCTTCTTAAAGCGTAAAATAGATCAATCTATTATTATTCAAGAGCAGATGAAATCACTCCATACTGCCAAGTTAATTGAAATTTCATAT 
CCAACAACAGCA 

SEQ ID 248 

MRLINTTSSHPELVRNQLQNTDAKLVEVYSAGNTDWFTKAPKHYELLISNKYRAIKDEELEAIREFFLKRKIDQSIIIQEQMKSLHTAKLIEISY 
PTTA 

SEQ ID 249 

ATGAGACTCATCAATACCACTAGCAGTCACCCAGAACTCATCAAAAATCAGCTAAAAAACACCGATGCCTATTTAGTCGAAGTATACTCAGCAGGA 
AATACAGATGTCATTTTTACCCAAGCACCAAAACATTACGAACTACTTATTTCAAATAAATACCGTGCCATCAAGGAGGATGAACTTGATATCATT 
CGCGAATTTTTTTTAAAACGTAAAATTGATCCTAAAATTGTTATTCCTGGACAATCAAAAACACTTCACACGAATAACCTTATTGAAATTTCATTT 
CAAACTTCTGTA 

SEQ ID 250 

MRLINTTSSHPELIKNQLKNTDAYLVEVYSAGNTDVIFTQAPKHYELLISNKYRAIKEDELDIIREFFLKRKIDPKIVIPGQSKTLHTNNLIEISF 
QTSV 

SEQ ID 251 

ATGACTAATCCTACTTTCGGTGAAAAAATAGATAATGTAAACTATAGGTCACGATTTGGTGTCTATGCTATTATTCCAAATCCAACTCATGATAAA 
ATTATTTTAGTACAGGCACCTAATGGTGCTTGGTTTCTTCCAGGTGGGGAAATTGAAGAAAATGAAAATCACCTAGAAGCTTTAACTCGTGAGTTA 
ATTGAAGAATTAGGTTATTCCGCAACAATTGGCCATTACTATGGTCAAGCTGATGAATATTTTTACTCTAGACACCGTGATACTTACTACTATAAT 
CCCGCCTATATTTATGAAGTTACTGCCTATCATAAGGATCAAGCGCCACTAGAAGATTTCAACCATCTAGCCTGGTTTCCTATCCAAGAAGCTAAA 
GAAAAGCTAAAACGAGGAAGCCATAGATGGGGTGTCCAAGCTTGGGAAAAAAATCACCATTCTAGGAAA 

SEQ ID 252 

MTNPTFGEKIDNVNYRSRFGVYAIIPNPTHDKIILVQAPNGAWFLPGGEIEENENHLEALTRELIEELGYSATIGHYYGQADEYFYSRHRDTYYYN 
PAYIYEVTAYHKDQAPLEDFNHLAWFPIQEAKEKLKRGSHRWGVQAWEKNHHSRK 

SEQ ID 253 

ATGATGATTCCAACATTTGGACATAAAAATGCACATAAAGACTATGTCACACGTTACGGTGTCTATGCTATCATTCCCAATCACGAACAAACAAAA 
ATTATTCTTGTTCAAGCTCCTAATGGTTCCTGGTTTTTACCTGGTGGTGAAATTGAAGCAGGTGAAGGTCAGCTTCAGGCCCTAGAGCGTGAACTG 
ATTGAAGAACTTGGTTTTTCTGCTACTATTGGTTCATATTACGGTCAGGCAGATGAATATTTCTACTCTCGCCATCGTGATACCCACTTCTACCAT 
CCTGCCTATCTTTATGAAGTAACTGCATTTCAAGCCGTTTCTAAGCCCTTAGAAGATTTTAATAACTTAGGTTGGTTTTCTCCTATCGAGGCAATT 
GCTAAATTAAAACGAGAGAGCCATCAATGGGGAGTCAAGGAATGGCAAAAAAAGCATCATTCTACTAAC 
SEQ ID 254 

MMIPTFGHKNAHKDYVTRYGVYAIIPNHEQTKIILVQAPNGSWFLPGGEIEAGEGQLQALERELIEELGFSATIGSYYGQADEYFYSRHRDTHFYH 
PAYLYEVTAFQAVSKPLEDFNNLGWFSPIEAIAKLKRESHQWGVKEWQKKHHSTN 

SEQ ID 255 

ATGCTCTGTCAAAACTGCAAACTAAACGAATCAACTATTCATTTGTATACAAATGTTAATGGAAAACAAAAGCAAGTTGATCTTTGTCAAAATTGC 
TACCAAATTATTAAAACTGACCCTAATAATCCACTTTTTTCAGGTTTAAATCATGTTTCACATGCGCCTGGTGGCATCAATCCTTTCTTTGATGAT 
TTCTTTGGAGATTTAAATAATTTCAGAGCCTTTAATGGCCAAGATTTACCAAACACTCCTCCTACACAATCAGGAGGAAACCGAGGTGGAGGAAAC 
GGTAATGGACGAAATAATAATCGCAACCAAACTGCAACTCCTTCTCAAGCCAAAGGGATTCTAGAAGAATTTGGTATCAATGTCACTGAAATAGCC 
CGCCATGGTGATATTGACCCTGTTATTGGACGTGACTCAGAAATTATTCGTGTTATCGAAATCCTTAATCGTCGTACAAAAAATAATCCTGTACTT 
ATTGGCGAACCCGGCGTTGGGAAAACTGCCGTTGTTGAAGGACTTGCTCAGAAAATTGTTGATGGTAATGTGCCTCATAAACTTCAAGGCAAACAA 
GTTATTCGTTTGGATGTTGTGAGTCTAGTACAAGGAACGGGCATTCGTGGTCAATTTGAAGAACGCATGCAAAAGTTGATGGAAGAAATTCGTCAA 
CGTCAAGATGTTATTCTATTCATAGATGAAATTCACGAAATAGTTGGAGCTGGTACAGCTGGCGAAGGTAGTATGGATGCAGGTAATATTTTAAAA 
CCTGCCCTTGCACGTGGAGAATTACAACTAGTAGGTGCTACTACTCTCAATGAATATCGTATTATCGAAAAGGACGCTGCCTTAGAACGCCGTATG 
CAACCTGTAAAAGTCGATGAGCCTTCTGTTGAAGAAACCATTACTATTTTGAAAGGTATCCAAAAAAAATACGAAGATTATCATCATGTAAAATAT 
AATAATGATGCCATAGAAGCAGCTGCAGTACTATCTAATCGTTATATCCAGGACCGCTTTTTACCTGATAAAGCAATAGACTTATTAGATGAAGCT 
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GGTTCTAAAATGAACCTAACACTAAATTTTGTTGATCCAAAAGAAATTGATCAACGTCTCATTGAAGCAGAAAATTTAAAAGCGCAAGCGACTCGT 
GAAGAAGATTACGAACGTGCAGCTTACTTCCGTGACCAGATTGCAAAATATAAAGAAATGCAACAACAAAAGGTCGACGATCAAGATACACCTATT 
ATTACCGAAAAAACAATTGAGCACATCATTGAAGAAAAAACGAATATCCCTGTTGGTGATTTAAAAGAAAAAGAACAATCTCAATTAATTAATCTC 
GCAGATGACTTGAAACAACATGTGATCGGCCAGGATGACGCTGTCGTTAAGATTGCAAAAGCTATTCGTCGTAATCGAGTTGGTCTTGGTAGCCCA 
AACCGTCCTATTGGTTCCTTTTTATTTGTAGGACCAACCGGCGTTGGTftAAACTGAACTTTCTAAACAACTAGCAATTGAGCTCTTTGGTTCAGCT 
GATAGTATGATTCGTTTTGATATGTCAGAGTACATGGAAAAGCATGCTGTTGCTAAATTAGTCGGAGCGCCTCCAGGATACGTGGGATACGAGGAA 
GCTGGACAATTAACTGAAAAGGTTCGTCGAAATCCTTACTCGCTCATCCTTCTAGATGAAATTGAAAAAGCTCATCCTGATGTCATGCATATGTTC 
TTGCAGGTCCTTGATGACGGTCGATTAACAGATGGACAAGGAAGAACTGTTAGTTTTAAAGATACCATTATCATCATGACCTCAAATGCTGGTTCT 
GGTAAAACTGAAGCAAGCGTTGGCTTTGGTGCCTCACGAGAAGGTAGAACGAATTCCGTACTAGGTCAACTAGGTAACTTCTTCAGCCCTGAATTT 
ATGAACCGCTTTGACGGTATTATTGAATTCAAGGCTTTAGATAAAGAGAATCTCCTCAATATCGTTGATATTATGTTATCTGACGTTAATGCACGT 
CTCGCCATCAATGGTATTCATCTAGATGTCACTGATAAAGTGAAAGAAAAATTGGTTGATTTAGGTTACGATCCCAAAATGGGAGCACGTCCATTA 
CGTCGTACCATTCAAGAACATATTGAAGATGCTATCACAGATTACTATCTTGAGAATCCAAGCGAAAAAGAACTTCGTGCTATTATGACTAGCAAT 
GGAAATATCATAATAAAATCTTCTAAAAAAACTGAAGAAAGTACAAAAGGT 

SEQ ID 256 

MLCQNCKLNESTIHLYTNVNGKQKQVDLCQNCyQIIKTDPNNPLFSGLNHVSHAPGGINPFFDDFFGDLNNFRAFNGQDLPNTPPTQSGGNRGGGW 
GNGRNNNRNQTATPSQAKGILEEFGINVTEIARHGDIDPVIGRDSEIIRVIEILNRRTKNNPVLIGEPGVGKTAWEGLAQKIVDGNVPHKLQGKQ 
VIRLDWSLVQGTGIRGQFEERMQKLMEEIRQRQDVILFIDEIHEIVGAGTAGEGSMDAGNILKPALARGELQLVGATTLNEYRIIEKDAALERRM 
QPVKVDEPSVEETITILKGIQKKYEDYHHVKYNNDAIEAAAVLSNRYIQDRFLPDKAIDLLDEAGSKMNLTLNFVDPKEIDQRLIEAENLKAQATR 
EEDYERAAYFRDQIAKYKEMQQQKVDDQDTPIITEKTIEHIIEEKTNIPVGDLKEKEQSQLINLADDLKQHVIGQDDAWKIAKAIRRNRVGLGSP 
NRPIGSFLFVGPTGVGKTELSKQLAIELFGSADSMIRFDMSEYMEKHAVAKLVGAPPGYVGYEEAGQLTEKVRRNPYSLILLDEIEKAHPDVMHMF 
LQVLDDGRLTDGQGRTVSFKDTIIIMTSNAGSGKTEASVGFGASREGRTNSVLGQLGNFFSPEFMNRFDGIIEFKALDKENLLNIVDIMLSDVNAR 
LAINGIHLDVTDKVKEKLVDLGYDPKMGARPLRRTIQEHIEDAITDYYLENPSEKELRAIMTSNGNIIIKSSKKTEESTKG 

SEQ ID 257 

ATGCTGTGTCAAAATTGTAATTTAAACGAATCTACTATTCATCTTTATACAAGTGTTAATGGAAAACAAAGACAGGTTGATCTCTGTCAAAATTGT 
TATCAAATCATGAAATCCGATCCTGCCAATTCTATTTTAAATGGCCTAACCCCAGGATATAGAGCACAAGATAGATCCACAAGTCCTTTCTTTGAT 
GACTTTTTTGGTGATTTGAATAATTTTAGAGCTTTTGGTAATCTTCCAAATACCCCACCTACTCAGGCAGGGCAAAATGGAAATGGCGGAGGACGC 
TATGGTGGTAACTACAACGGACAACGACCTGCTCAGCCACAAACACCAAATCAGCAAGCAAAGGGCTTGTTAGAAGAGTTTGGGATTAATGTCACA 
GATATTGCAAGAAATGGTAATATTGATCCTGTTATTGGTCGTGACGAAGAGATTACACGCGTTATCGAGATCCTCAACCGCCGTACTAAAAATAAT 
CCTGTGCTAATTGGTGAGCCTGGAGTTGGTAAAACTGCTGTTGTAGAAGGTTTGGCTCAAAAAATTATTGATGGTACTGTTCCTCAAAAACTCCAA 
GGCAAGCAAGTGATTCGTCTTGATGTGGTTAGCCTCGTTCAGGGAACAGGTATCCGTGGTCAGTTTGAAGAGCGCATGCAAAAATTAATGGAAGAA 
ATTCGCAATCGCAAGGATGTGATTCTCTTTATTGATGAAATTCATGAGATTGTCGGTGCTGGTTCTGCAGGAGACGGCAATATGGATGCTGGTAAT 
ATTTTAAAACCAGCCTTGGCCCGTGGTGAGTTGCAACTCGTTGGTGCTACTACATTAAATGAATACCGTATTATTGAAAAAGACGCTGCCTTAGAA 
CGACGTATGCAACCCGTTAAAGTTGATGAACCTTCTGTTGAGGAAACCATCACGATTTTAAAAGGTATCCAACCGAAATACGAAGACTATCATCAT 
GTCAAATATAGCCCAGCCGCTATTGAAGCTGCCGCTCATTTATCTAACCGCTATATTCAAGACCGTTTTCTTCCTGATAAGGCTATTGACCTTCTG 
GACGAAGCTGGTTCCAAAATGAATCTAACCCTCAACTTTGTTGATCCTAAAGAAATTGACAAACGTCTTATTGAAGCTGAGAATCTCAAGGCGCAA 
GCTACTCGAGACGAAGACTATGAACGCGCAGCTTATTTCCGCGATCAAATTACAAAATACAAAGAAATGCAGGCTCAAAAAGTCGATGAGCAAGAT 
ATTCCCATCATTACTGAAAAAACCATTGAAGCTATTGTAGAGCAAAAAACTAATATTCCAGTTGGGGACTTAAAAGAAAAGGAACAGTCTCAACTC 
GTAAACTTAGCCAATGATCTGAAAGCACACGTGATCGGGCAAGACGATGCTGTTGATAAAATCGCTAAGGCTATTCGTCGTAACCGTGTGGGATTA 
GGAACTCCAAATCGCCCTATTGGTTCTTTCTTATTCGTTGGACCGACTGGGGTTGGTAAAACTGAATTGTCTAAACAACTAGCCATTGAACTCTTT 
GGTTCGACAAACAATATGATTCGCTTTGACATGTCCGAATACATGGAAAAACACGCTGTCGCCAAATTAGTCGGGGCTCCTCCAGGTTATATCGGC 
TATGAAGAAGCTGGACAGCTAACCGAACAAGTTCGTCGCAATCCATATTCACTTATTCTCTTAGATGAGGTGGAAAAAGCCCATCCTGACGTCATG 
CACATGTTCTTACAAGTTCTTGATGATGGCCGTTTAACAGATGGTCAAGGACGAACAGTCAGCTTCAAGGACACCATTATTATCATGACCTCTAAT 
GCCGGAACAGGTAAAAGCGAAGCTTCTGTCGGATTTGGTGCTGCTAGAGAAGGACGGACAAGTTCTGTCCTTGGTGAATTAAGCAACTTCTTCAGC 
CCAGAGTTTATGAATCGTTTCGATGGTATTATTGAATTCAAAGCTTTATCTAAAGAGCATTTGCTGCATATCGTTGATTTAATGCTGGAAGATGTT 
AATGAGCGCTTAGGCTATAATGGGATTCATCTTGATGTGACACAAAAGGTCAAAGAAAAATTAGTAGATTTAGGCTATGATCCTAAAATGGGCGCT 
CGGCCGCTCCGTCGTACTATTCAAGATTATATCGAAGATGCCATTACAGACTATTATTTAGAACACCCAACTGAAAAACAGTTACGTGCACTGATG 
ACAAACAGTGAAAATATCACGATTAAAGCTGTTAAAGAGGGAGATTCTTTTCTTAACGAAGAGTCTCTCGAT 

SEQ ID 258 

MLCQNCNLNESTIHLYTSVNGKQRQVDLCQNCYQIMKSDPANSILNGLTPGYRAQDRSTSPFFDDFFGDLNNFRAFGNLPNTPPTQAGQNGNGGGR 
YGGNYNGQRPAQPQTPNQQAKGLLEEFGINVTDIARNGNIDPVIGRDEEITRVIEILNRRTKNNPVLIGEPGVGKTAWEGLAQKIIDGTVPQKLQ 
GKQVIRLDWSLVQGTGIRGQFEERMQKLMEEIRNRKDVILFIDEIHEIVGAGSAGDGNMDAGNILKPALARGELQLVGATTLNEYRIIEKDAALE 
RRMQPVKVDEPSVEETITILKGIQPKYEDYHHVKYSPAAIEAAAHLSNRYIQDRFLPDKAIDLLDEAGSKMNLTLNFVDPKEIDKRLIEAENLKAQ 
ATRDEDYERAAYFRDQITKYKEMQAQKVDEQDIPIITEKTIEAIVEQKTNIPVGDLKEKEQSQLVNLANDLKAHVIGQDDAVDKIAKAIRRNRVGL 
GTPNRPIGSFLFVGPTGVGKTELSKQLAIELFGSTNNMIRFDMSEYMEKHAVAKLVGAPPGYIGYEEAGQLTEQVRRNPYSLILLDEVEKAHPDVM 
HMFLQVLDDGRLTDGQGRTVSFKDTIIIMTSNAGTGKSEASVGFGAAREGRTSSVLGELSNFFSPEFMNRFDGIIEFKALSKEHLLHIVDLMLEDV 
NERLGYNGIHLDVTQKVKEKLVDLGYDPKMGARPLRRTIQDYIEDAITDYYLEHPTEKQLRALMTNSENITIKAVKEGDSFLNEESLD 

SEQ ID 259 

ATGTCAATGAATTTTTCATTTTTACCACAATATTGGTCCTATTTTAATTATGGTGTGATGGTAACCATTATGATTTCAACATGTGTTGTTTTTTTT 
GGAACTATTATAGGTGTGTTAATTGCTTTAGTAAAGCGTACTAATTTACATTTTCTCACAATATTAGCTAATTTCTATGTATGGGTATTTCGTGGG 
ACACCGATGGTAGTTCAAATTATGATTGCTTTCGCATGGATGCATTTTAACAATTTACCAACGATTAGCTTTGGTGTTTTAGATTTAGATTTTACA 
CGACTTTTACCTGGTATCATTATCATTTCCTTAAATAGTGGTGCCTATATTTCGGAAATTGTACGTGCAGGGATTGAGGCTGTACCATCTGGACAA 
ATAGAAGCAGCTTACTCGTTGGGGATTCGACCTAAAAATACACTTCGCTATGTTATCTTACCCCAAGCTTTTAAAAATATTTTACCTGCTCTAGGG 
AATGAATTTATTACAATTATTAAAGATAGTGCTCTCCTTCAAACTATTGGTGTCATGGAATTATGGAACGGAGCACAATCAGTTGTAACGGCTACT 
TACTCACCAGTTGCACCGTTATTATTTGCAGCATTTTACTATTTAATGTTGACAACGATTCTCTCAGCTTTGTTAAAACAAATGGAGAAATATCTT 
GGGAAAGGGGTAAAAATAGATGGT 

SEQ ID 260 

MSMNFSFLPQYWSYFNYGVMVTIMISTCWFFGTIIGVLIALVKRTNLHFLTILANFYVWVFRGTPMVVQIMIAFAWMHFNNLPTISFGVLDLDFT 
RLLPGIIIISLNSGAYISEIVRAGIEAVPSGQIEAAYSLGIRPKNTLRYVILPQAFKNILPALGNEFITIIKDSALLQTIGVMELWtlGAQSVVTAT 
YSPVAPLLFAAFYYLMLTTILSALLKQMEKYLGKGVKIDG 

SEQ ID 261 

ATGGATTTGTCATTTTTGCCCAAATACTGGGCCTACTTTAACTACGGTGTACTTGTCACCATTATGATTTCAGTCAGCGTTGTCTTTTTTGGAACC 
CTTATTGGTGTCTTGGTAACCCTGATTAAGCGTAGTCATGTGAAGCCGTTGACCTGGGTCGTTAATCTTTACGTTTGGATCTTTCGGGGAACACCT 
ATGGTGGTTCAAATCATGATTGCCTTTGCTTGGATGCATTTTAACAATATGCCTACTATTGGTTTTGGGGTTTTAGACTTGGACTTTTCAAGACTA 
CTTCCTGGAATTATTATCATTTCATTGAATAGCGGTGCTTATATTTCAGAAATTGTTAGAGCAGGTATTGAGGCTGTACCAAAAGGGCAATTAGAA 
GCAGCTTATTCACTAGGTATTCGTCCTCAAAATGCCATGCGTTATGTGATTTTGCCTCAGGCCTTTAAAAATATTTTGCCAGCCTTAGGAAATGAA 
TTTATTACCATTATTAAGGATAGTGCTCTTTTACAAACCATTGGAGTGATGGAACTTTGGAATGGTGCCCAATCGGTGGTAACGGCTACTTATTCT 
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CCAATTTCCCCTTTACTGGTGGCTGCTTTTTACTACTTAATGGTCACAACAGTGATGGCACAGTTATTGGCAGTCTTAGAACGTCACATGGCGCAA 
GGAGGTAATCAT 

SEQ ID 262 

MDLSFLPKYWAYFNYGVLVTIMISVSVVFFGTLIGVLVTLIKRSHVKPLTWVVNLYVWIFRGTPMVVQIMIAFAWMHFNNMPTIGFGVLDLDFSRL 
LPGIIIISLNSGAYISEIVRAGIEAVPKGQLEAAYSLGIRPQNAMRYVILPQAFKNILPALGNEFITIIKDSALLQTIGVMELWNGAQSWTATYS 
PIS PLLVAAFYYLMVTTVMAQLLAVLERHMAQGGNH 

SEQ ID 263 

ATGTCTCATATGAATTATAAAGAGATTTATCAAGAGTGGTTAGAAAACGACTCACTCGGTAAAGATATTAAGTCAGATTTAGAAGCTATTAAAGGC 
GATGAATCTGAAATTCAGGATCGTTTTTACAAAACATTAGAATTTGGAACGGCGGGATTGAGAGGTAAACTTGGAGCAGGAACCAATCGTATGAAT 
ACTTATATGGTGGGGAAAGCAGCACAAGCATTAGCTAATACGATTATTGATCATGGCCCTGAAGCTATTGCACGTGGAATTGCAGTTAGTTATGAT 
GTCCGTTATCAATCTAAGGAATTTGCAGAATTAACTTGTTCCATTATGGCAGCAAATGGTATTAAGTCTTATATTTATAAAGGGATTCGCCCAACA 
CCAATGTGCTCATATGCTATTCGTGCTCTAGGATGTGTTTCGGGTGTGATGATTACTGCTAGTCATAATCCTCAAGCTTATAATGGTTATAAGGCA 
TATTGGAAAGAAGGATCTCAGATTTTAGATGATATTGCTGATCAAATTGCCAATCATATGGATGCTATAACCGATTATCAGCAAATTAAGCAAATA 
CCCTTTGAAGAGGCTCTGGCAAGTGGTTCGGCAAGTTATATCGATGAGAGTATTGAAGAAGCATATAAAAAAGAAGTGCTTGGTTTAACTATTAAT 
GATACTAATATTGATAAGTCAGTCCGGGTAGTTTATACTCCTTTAAATGGCGTAGGAAATTTACCTGTGCGCGAAGTTTTAAGACGCCGTGGTTTT 
GAAAATGTTTATGTGGTACCTGAGCAGGAAATGCCCGATCCTGATTTTACAACGGTTGGCTATCCAAACCCTGAAGTTCCTAAAGCATTTGCCTAT 
TCAGAATCTCTAGGAAAGTCAGTTGATGCAGATATCTTACTTGCCACAGATCCAGATTGTGACCGAGTAGCATTGGAAGTCAAAGATAGTAAGGGA 
GAATATATTTTCTTAAATGGTAATAAGATAGGGGCACTTCTTTCCTATTATATTTTTTCACAACGATGTGCCTTAGGGAATTTGCCACATCATCCT 
GTATTGGTAAAATCCATTGTAACTGGTGATCTATCAAAAGTTATTGCAGATAAATATAATATTGAAACTGTTGAAACTTTAACAGGATTTAAAAAT 
ATTTGTGGAAAAGCTAATGAATATGATATCTCAAAGGATAAAACTTATCTCTTTGGCTATGAAGAAAGTATTGGTTTTTGCTATGGCACTTTTGTA 
CGTGATAAAGATGCTGTGAGTGCTTCAATGATGGTAGTAGAAATGACTGCCTATTATAAAGAACGAGGGCAAACACTTTTAGACGTTTTGCAAACC 
ATTTACGATAAATTTGGCTATTACAACGAGCGCCAATTTTCTCTTGAGTTAGAGGGTGCTGAGGGGCAAGAACGTATTAGTCGTATTATGGAGGAT 
TTTAGACAGGACCCAATATTACAAGTAGGTGAGATGACATTGGAGAATTCTATTGATTTCAAGGATGGTTATAAGGATTTTCCAAAGCAAAATTGT 
TTAAAATATTATTTTAATGAGGGTTCATGGTATGCTTTAAGGCCGTCAGGGACGGAACCTAAGATAAAATGTTACCTTTATACGATTGGTTGTACA 
GAAGCAGATAGTTTATCGAAACTTAATGCAATTGAGTCGGCTTGTCGTGCTAAAATGAATAGTACTAAA 

SEQ ID 264 

MSHMNYKEIYQEWLENDSLGKDIKSDLEAIKGDESEIQDRFYKTLEFGTAGLRGKLGAGTNRMNTYMVGKAAQALANTIIDHGPEAIARGIAVSYD 
VRYQSKEFAELTCSIMAANGIKSYIYKGIRPTPMCSYAIRALGCVSGVMITASHNPQAYNGYKAYWKEGSQILDDIADQIANHMDAITDYQQIKQI 
PFEEALASGSASYIDESIEEAYKKEVLGLTINDTNIDKSVRWYTPLNGVGNLPVREVLRRRGFENVYWPEQEMPDPDFTTVGYPNPEVPKAFAY 
SESLGKSVDADILLATDPDCDRVALEVKDSKGEYIFLNGNKIGALLSYYIFSQRCALGNLPHHPVLVKSIVTGDLSKVIADKYNIETVETLTGFKN 
ICGKANEYDISKDKTYLFGYEESIGFCYGTFVRDKDAVSASMMWEMTAYYKERGQTLLDVLQTIYDKFGYYNERQFSLELEGAEGQERISRIMED 
FRQDPILQVGEMTLENSIDFKDGYKDFPKQNCLKYYFNEGSWYALRPSGTEPKIKCYLYTIGCTEADSLSKLNAIESACRAKMNSTK 

SEQ ID 265 

ATGAGTAATATGACTTACAACGAGGTATATCAAGAATGGTTGCACAATAATGATCTTAGTGATGATATTAAAGCAGATTTAGCAGCCATAAAAGAC 
AATGAGGCTGAGATTCAAGATCGTTTTTACAAAACACTTGAATTTGGAACAGCAGGGCTAAGAGGAAAACTTGGAGCAGGCACCAATCGCATGAAT 
ACCTATATGGTTGGTAAGGCAGCACAAGCTTTAGCTAATACTATTATTGATCATGGACCTGAAGCGGTTAAAAAGGGCATTGCGGTTAGTTATGAT 
GTTCGCTATCAATCTAGAACATTTGCAGAATTAACATGCTCTATTATGGCAGCTAACGGTATTAAGGCGTACCTTTATAAAGGGATTCGGCCAACA 
CCAATGTGTTCGTACGCTATTCGTGCTTTGGGATGTATTTCTGGTGTTATGATTACGGCTAGTCACAATCCCCAAGCTTACAATGGTTACAAAGCT 
TATTGGCAAGAAGGTTCTCAAATTTTGGATGACATTGCGGATCAAATTGCACAACACATGGCTGCACTAACTCAGTATCAGGAAATCAAACAAATG 
CCTTTTGAAAAGGCTCTGGACAGTGGACTTGTTACTTATATTGATGAGAGTATTGAAGAAGCATATAAAAAAGAAGTGCTTGGTTTAACGATTAAT 
GATACTGACATTGATAAGTCAGTCCGAGTAGTCTATACCCCTTTAAATGGTGTTGGGAATCTACCAGTGCGTGAGGTTTTAAGACGCCGCGGTTTT 
GAAAATGTTTATGTGGTACCTGAGCAGGAAATGCCCGATCCTGATTTTACAACAGTTGGCTATCCTAATCCCGAAGTCCCTAAAACTTTTGCATAT 
TCAGAAAAATTAGGTAAGGCAGTTGATGCTGATATTTTGATTGCAACTGATCCAGATTGTGACCGTGTGGCTTTAGAAGTTAAAAATGCAGTCGGT 
GACTATGTTTTTCTCAATGGCAATAAAATCGGAGCGCTTTTATCTTACTATATCTTTTCACAACGATTTGACTTAGGCAATTTACCGGCTAATCCT 
GTTTTAGTGAAATCCATTGTAACAGGAGACTTGrCACGGGCTATTGCTAGCCATrATGGTATTGAAACCGTTGAAACATTGACTGGTTTTAAGAAT 
ATTTGTGGCAAGGCAAACGAATATGATGTGACGAAACAAAAAAACTACCTGTTTGGTTATGAAGAAAGTATTGGTTTTTGCTATGGCACTTTTGTT 
CGTGACAAAGACGCTGTTAGCGCCTCTATGATGATTGTAGAAATGGCAGCTTACTACAAGAAAAAAGGGCAGAATTTACTAGATGTTTTGCAGACT 
ATTTATGCGACATTTGGGTATTATAATGAACGTCAAATTGCCTTGGAGCTTGAGGGGATAGAAGGACAAAAACGCATTGCGAGGATAATGGAAGAT 
TTCAGACAGACACCAATAGCTAGTGTTGCAGAGATGGCGTTAGACAAGACAATTGATTTTATTGATGGCTATCAAGATTTTCCAAAGCAAAACTGT 
CTCAAATTTTATTTGGATGATGGTTCTTGGTATGCACTTAGACCATCAGGAACAGAGCCTAAAATAAAATTTTATTTATATACTATTGGCCAAACA 
CAAGAAAATAGTGCAACAAAATTAGATGCTATTGAAGCAGCGTGTCGCACAAAAATAAATCAGGTTAAT 

SEQ ID 266 

MSNMTYNEVYQEWLHNNDLSDDIKADLAAIKDNEAEIQDRFYKTLEFGTAGLRGKLGAGTNRMNTYMVGKAAQALANTIIDHGPEAVKKGIAVSYD 
VRYQSRTFAELTCSIMAANGIKAYLYKGIRPTPMCSYAIRALGCISGVMITASHNPQAYNGYKAYWQEGSQILDDIADQIAQHMAALTQYQEIKQM 
PFEKALDSGLVTYIDESIEEAYKKEVLGLTINDTDIDKSVRWYTPLNGVGNLPVREVLRRRGFENVYWPEQEMPDPDFTTVGYPNPEVPKTFAY 
SEKLGKAVDADILIATDPDCDRVALEVKNAVGDYVFLNGNKIGALLSYYIFSQRFDLGNLPANPVLVKSIVTGDLSRAIASHYGIETVETLTGFKN 
ICGKANEYDVTKQKNYLFGYEESIGFCYGTFVRDKDAVSASMMIVEMAAYYKKKGQNLLDVLQTIYATFGYYNERQIALELEGIEGQKRIARIMED 
FRQTPIASVAEMALDKTIDFIDGYQDFPKQNCLKFYLDDGSWYALRPSGTEPKIKFYLYTIGQTQENSATKLDAIEAACRTKINQVN 

SEQ ID 267 

ATGACTGAATTAATAGATGGTAAAGCCTTATCACAAAAAATGCAGGCTGAGTTAGGGCGAAAAGTTGAAAGGTTAAAGGAACAGCATGGTATCATA 
CCTGGTTTAGCTGTAATCCTTGTTGGGGATAATCCAGCTAGCCAAGTGTACGTTCGAAATAAAGAACGCTCTGCATTAGAAGCTGGTTTTAAAAGT 
GAGACTCTACGATTATCTGAATCCATTTCTCAAGAAGAACTGATTGATATTATCCATCAATACAATGAAGATAAAAGTATCCATGGTATTTTAGTT 
CAACTTCCGTTACCACAACATATTAACGATAAAAAAATTATTTTAGCAATAGATCCTAAGAAAGATGTTGATGGTTTCCACCCAATGAATACGGGT 
CATCTTTGGTCAGGACGACCGATGATGGTACCTTGTACGCCAGCTGGTATTATGGAGATGTTTAGAGAGTACCATGTGGATTTAGAGGGAAAACAT 
GCTGTTATCATCGGAAGGTCCAATATTGTTGGTAAGCCAATGGCACAACTTCTCCTTGATAAAAACGCAACAGTTACTTTGACACATTCAAGAACT 
CGAAACCTTTCTGAGGTAACAAAGGAGGCTGATATCCTTATTGTTGCGATTGGTCAGGGGCACTTTGTTACAAAAGACTTCGTTAAAGAAGGTGCT 
GTGGTGATTGATGTTGGTATGAATCGCGATGAAAATGGTAAATTGATTGGAGACGTTGTATTTGAACAAGTGGCAGAAGTTGCTAGTATGATAACA 
CCTGTTCCTGGGGGCGTAGGACCTATGACGATTACAATGCTTTTGGAACAAACTTATCAAGCAGCTCTTAGAAGTGTGAGTCTA 

SEQ ID 268 

MTELIDGKALSQKMQAELGRKVERLKEQHGIIPGLAVILVGDNPASOVYVRNKERSALEAGFKSETLRLSESISQEELIDIIHQYNEDKSIHGILV 
QLPLPQHINDKKIILAIDPKKDVDGFHPMNTGHLWSGRPMiWPCTPAGIMEMFREYHVDLEGKHAVIIGRSNIVGKPMAQLLLDKNATVTLTHSRT 
RNLSEVTKEADILIVAIGQGHFVTKDFVKEGAWIDVGMNRDENGKLIGDWFEQVAEVASMITPVPGGVGPMTITMLLEQTYQAALRSVSL 

SEQ ID 269 

ATGTCAATGACAGAACTAATTGATGGTAAAGCCTTAGCTCAAAAGATGCAACAAGAGTTAGCAGCTAAAGTCAACAATCTAAAACAAAAAAAAGGA 
ATTGTACCAGGCTTAGCCGTTATTCTTGTAGGTGATGATCCTGCTAGTCAGGTGTATGTCCGTAATAAAGAGCGTGCAGCTCTTACTGTAGGTTTT 
AAAAGTGAGACCGTTAGATTATCAGAATTCATTTGTCAAGAAGAGCTTATTGCAGTAATCGAACGTTACAATGCAGATAACACTATTCATGGTATT 



WO 02/34771 



-29- 



PCT/GB01/04789 



TTAGTGCAGCTACCCCTGCCAAATCATATTAATGATAAAAAAATTATTCTCGCCATTGATCCCAAAAAAGATGTGGATGGTTTTCACCCGATGAAT 
ACAGGTCACCTTTGGTCAGGACGTCCCTTGATGGTTCCTTGTACTCCATCAGGGATTATGGAATTGCTTCGAGAATATAATGTTAACCTTGAAGGT 
AAACATGCCGTCATTATTGGCAGATCGAATATCGTTGGAAAACCAATGGCACAGCTCTTACTGGACAAAAATGCAACAGTCACGTTGACACATTCA 
AGAACACGTCAATTAGAAGAAGTATGTCGCTGTGCAGATGTGTTGATTGTGGCAATCGGACAAGGTCATTTCATAACAAAACAATATATAAAAGAT 
GGTGCGATAGTGATTGATGTAGGAATGAACCGTGATGATAATGGCAAGCTAATTGGAGATGTGGCCTTTGATGAGGTGGCAGAAGTTGCAGCGAAA 
ATCACCCCTGTACCAGGAGGTGTCGGTCCTATGACGATTGCTATGTTGCTAGAGCAAACTTATCAATCTGCTCTCCGTAGTACTCATAAA 

SEQ ID 270 

MSMTELIDGKALAQKMQQELAAKVNNLKQKKGIVPGLAVILVGDDPASQVYVRNKERAALTVGFKSETVRLSEFICQEELIAVIERYNADNTIHGI 
LVQLPLPNHINDKKIILAIDPKKDVDGFHPMWTGHLWSGRPLMVPCTPSGIMELLREYNVNLEGKHAVIIGRSNIVGKPMAQLLI.DKNATVTLTHS 
RTRQLEEVCRCADVLIVAIGQGHFITKQYIKDGAIVIDVGMNRDDNGKLIGDVAFDEVAEVAAKITPVPGGVGPMTIAMLLEQTYQSALRSTHK 

SEQ ID 271 

ATGATTGTTGGTGAACAAGAAGCGAGGGCGTTAATTAAGCCACGCCCTAAATCAAGCCATAAAGGTGATTATGGTAGTGTTCTTCTGATAGGAGGT 
TTTTATCCCTATGGAGGTGCTATTATAATGGCAGCTTTGGCCTGTGTCAAAACTGGTGCAGGATTAGTTACTGTAGCAACCCAAAGTTGCAATATC 
CCCTCTTTGCATAGTCAACTACCAGAGGTAATGGCGTTTGATAGTGATGATTACAAATGGTTGGAAAAATCAATTGTTCAAAGTGATGTTATTGTA 
ATTGGTCCTGGATTAGGAGTATCAGAATCATCTCGAAAAATTTTGAACCAGACCATGGAGAAGATTCAATCACATCAAAGTGTCATCCTTGACGGA 
TCAGCCTTGACTCTGTTATCAGAAGGTGCGTTTCCGCAAACAAAGGCTAAAAATTTAGTGTTGACACCTCATCAAAAAGAATGGGAGCGATTGTCA 
GGTATCGCTGTATCGCAACAGACAAAAGAAAATACCCAAACCGCTCTTAAATCTTTTCCCAAAGGGACGATTTTAGTCGCTAAGAGTTCGCATACG 
CGTATTTTTCAAGATTTAGACGAAAAAGAAATTATAGTAGGAGGTCCTTACCAGGCGACTGGAGGGATGGGGGATACTTTGTGTGGTATGATTGCA 
GGTATGTTAGCGCAATTTAAAGAAGCCTCTCCTCTAGATAAGGTATCAGTGGGAGTTTATCTACATTCGGCAATTGCTCAAGGATTATCTAAAGAA 
GCCTATGTTGTTCTACCGACAACGATTAGTGATGAGATTCCAAAAGAAATGGCTAGACTATCTAAA 

SEQ ID 272 

MIVGEQEARALIKPRPKSSHKGDYGSVLLIGGFYPYGGAIIMAALACVKTGAGLVTVATQSCNIPSLHSQLPEVMAFDSDDYKWLEKSIVQSDVIV 
IGPGLGVSESSRKILNQTMEKIQSHQSVILDGSALTLLSEGAFPQTKAKNLVLTPHQKEWERLSGIAVSQQTKENTQTALKSFPKGTILVAKSSHT 
RIFQDLDEKEIIVGGPYQATGGMGDTLCGMIAGMLAQFKEASPLDKVSVGVYLHSAIAQGLSKEAYWLPTTISDEIPKEMARLSK 

SEQ ID 273 

ATGTCAGACTATTTATCCGTGTCGACACTGACTAAGTATTTAAAATTAAAATTTGACAAAGACCCTTATTTAGAGAGGGTTTATTTAACTGGGCAA 
GTGTCTAATTTTCGTCGTCGCCCAAACCATCAATATTTCTCTTTAAAAGATGATAAATCAGTCATTCAGGCGACAATGTGGTCAGGTCACTTCAAA 
AAATTGGGTTTTGAATTAGAGGAAGGGATGAAGGTTAATGTAGTTGGCCGTGTTCAACTTTATGAACCAAGCGGCTCCTACTCTATTATTGTTGAA 
AAAGCAGAACCGGATGGTATAGGAGCTCTTGCTATCCAATTTGAACAACTAAAGAAGAAACTCTCTCAAGCAGGTTATTTTGATGATCGTCATAAG 
CAATTAATTCCTCAATTTGTTAGAAAAATAGGAGTTGTGACTAGTCCAAGTGGAGCCGTTATTCGGGATATTATTACAACAGTATCTCGTCGATTT 
CCAGGAGTGGAAATATTACTTTTCCCCACAAAAGTTCAAGGAGAGGGCGCAGCTCAGGAAATAGCACAAACTATTGCTTTAGCTAACGAGAAAAAG 
GATTTGGATCTATTAATTGTTGGCCGTGGGGGAGGTTCTATTGAGGACTTATGGGCATTTAATGAAGAATGTGTTGTAGAAGCTATTTTTGAATCT 
CGTCTTCCCGTTATTTCTAGTGTCGGACATGAAACTGATACAACTTTAGCAGATTTTGTAGCCGATCGCAGAGCAGCAACTCCAACTGCAGCAGCT 
GAGCTTGCTACACCGGTTACTAAAATTGATATCTTGTCTTGGATTACTGAACGTGAAAATAGAATGTATCAGTCTAGCCTTCGTCTTATCAGGACA 
AAAGAGGAGAGGTTGCAAAAATCAAAGCAATCAGTTATTTTTAGGCAACCAGAGCGTCTATATGATGGTTTCCTTCAAAAATTAGATAACCTAAAT 
CAGCAGTTAACATATTCTATGCGTGATAAACTACAAACAGTAAGACAAAAGCAAGGTTTGCTTCATCAAAAACTGCAAGGCATAGATTTAAAACAG 
CGTATTCATATTTACCAAGAGCGTGTTGTGCAAAGTAGACGACTATTATCAAGTACAATGACTAGTCAGTATGACAGCAAGCTAGCACGTTTTGAA 
AAGGCTCAAGATGCGCTTATATCATTGGATAGTTCTAGAATTGTAGCGCGTGGTTACGCTATTATCGAAAAAAACCATACTTTAGTATCTACTACT 
AATGGAATAAATGAAGGAGATCATTTGCAAGTTAAGATGCAAGATGGTCTTTTAGAAGTTGAGGTGAAGGATGTCAGACAAGAAAACATT 
SEQ ID 274 

MSDYLSVSTLTKYLKLKFDKDPYLERVYLTGQVSNFRRRPNHQYFSLKDDKSVIQATMWSGHFKKLGFELEEGMKVNWGRVQLYEPSGSYSIIVE 
KAEPDGIGALA1QFEQLKKKLSQAGYFDDRHKQLIPQFVRKIGWTSPSGAVIRDIITTVSRRFPGVEILLFPTKVQGEGAAQEIAQTIALANEKK 
DLDLLIVGRGGGSIEDLWAFNEECWEAIFESRLPVISSVGHETDTTLADFVADRRAATPTAAAELATPVTKIDILSWITERENRMYQSSLRLIRT 
KEERLQKSKQSVIFRQPERLYDGFLQKLDNLNQQLTYSMRDKLQTVRQKQGLLHQKLQGIDLKQRIHIYQERWQSRRLLSSTMTSQYDSKLARFE 
KAQDALISLDSSRIVARGYAIIEKNHTLVSTTNGINEGDHLQVKMQDGLLEVEVKDVRQENI 

SEQ ID 275 

GTGAAAGGTGGCTTGATGGCAGATTATTTAACCGTCACTCATTTGACGAAATATTTAAAATTAAAATTTGACCGTGACCCTTATTTGGAACGGGTT 
TArCTGACTGGTCAAGTGTCCAATTTTCGAAAACGACCAACTCATCAATATTTTTCCTTAAAAGATGAAAGTGCTGTGATTCAAGCCACCATGTGG 
GCAGGAGTCTATAAAAAACTAGGATTCGACCTAGAAGAAGGCATGAAAATTAATGTAATTGGGCGAGTCCAACTTTATGAACCTAGTGGCTCTTAC 
TCTATCGTGATTGAAAAGGCAGAGCCAGATGGTATAGGTGCCTTGGCTTTGCAGTTTGAACAATTAAAGAAAAAATTAACGGCAGAAGGTTATTTT 
GAGCAAAAACACAAGCAGCCCTTGCCACAGTTTGTATCAAAAATTGGGGTCATTACAAGTCCTAGTGGTGCTGTGATTCGAGATATTATCACAACC 
GTTTCACGGCGTTTTCCAGGGGTTGAGATTTTATTATTCCCAACTAAAGTACAAGGTGATGGAGCCGCCCAAGAAGTAGTGGCTAATATTCGAAGA 
GCCAATCAAAGAGAGGATTTGGACTTGCTCATTGTCGGCCGTGGAGGTGGCTCGATAGAAGACCTTTGGGCCTTCAACGAGGAAATAGTGGTTCAG 
GCTATCTTTGAATCGCAACTTCCAGTGATTTCGAGTGTGGGTCATGAAACAGACACGACTTTAGCGGATTTTGTGGCAGATCGCAGAGCAGCCACA 
CCAACAGCAGCAGCAGAGTTAGCAACGCCTATTACAAAAACAGATCTTATGTCTTGGATAGTAGAGCGGCAAAATCGTTCCTATCAGGCCTGCTTG 
AGGCGGATTAAGCAACGGCAAGAGTGGGTGGATAAACTCTCGCAATCTGTTATTTTTAGGCAACCAGAACGATTATATGATGCCTACCTGCAAAAA 
ATTGATCGCCTTAGCATGACCCTGATGAATACGATGAAAGATCGTCTGAGTTCCGCCAAAGAAAACAAGGTTCAGTTGGACCATGCCTTGGCCAAT 
AGTCAATTACAGACAAAAATCGAGCGATACCAAGACCGTGTTGCTACCGCTAAGCGTTTACTGATGGCTAATATGGCTAGTCAATATGATAGTCAG 
CTGGCTCGCTTTGAAAAAGCACAGGATGCTTTGCTATCACTGGATGCCAGCCGAATTATCGCCCGTGGTTATGCAATGATTGAAAAAAATCAAGCA 
CTGGTAGCCTCTGTAAGTCAGATAACAAAGGGTGATCAGTTAACCATTAAGATGCGTGATGGACAATTAGATGTAGAGGTAAAAGATGTCAAAAAC 
GAAAACATT 

SEQ ID 276 

VKGGLMADYLTVTHLTKYLKLKFDRDPYLERVYLTGQVSNFRKRPTHQYFSLKDESAVIQATMWAGVYKKLGFDLEEGMKINVIGRVQLYEPSGSY 
SIVIEKAEPDGIGALALQFEQLKKKLTAEGYFEQKHKQPLPQFVSKIGVITSPSGAVIRDIITTVSRRFPGVEILLFPTKVQGDGAAQEWANIRR 
ANQREDLDLLIVGRGGGSIEDLWAFNEEIWQAIFESQLPVISSVGHETDTTLADFVADRRAATPTAAAELATPITKTDLMSWIVERQNRSYQACL 
RRIKQRQEWVDKLSQSVIFRQPERLYDAYLQKIDRLSMTLMNTMKDRLSSAKENKVQLDHALANSQLQTKIERYQDRVATAKRLLMANMASQYDSQ 
LARFEKAQDALLSLDASRIIARGYAMIEKNQALVASVSQITKGDQLTIKMRDGQLDVEVKDVKNENI 

SEQ ID 277 

ATGTCAGACAAGAAAACATTTGAAGAAAATTTACAGGAATTAGAGACAATTGTCTCACGTTTAGAAACAGGTGATGTTGCCTTAGAAGATGCCATT 
GCTGAATTTCAAAAAGGAATGCTTATTTCAAAAGAGTTACAAAGAACTTTAAAAGAAGCTGAAGAGACGCTTGTAAAAGTGATGCAAGCTGACGGA 
ACGGAAGTAGAAATGGATACT 

SEQ ID 278 

MSDKKTFEENLQELETIVSRLETGDVALEDAIAEFQKGMLISKELQRTLKEAEETLVKVMQADGTEVEMDT 

SEQ ID 279 
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ATGTCAAAAACGAAAACATTTGAAGAAAATTTACAAGATTTAGAGACTATTGTGAACAAACTTGAAAATGGGGATGTCCCTTTGG71AGAAGCTATT 
TCAGAATTTCAAAAAGGAATGCTTCTCTCAAAAGAACTTCAAAAGACCTTACAAGCGGCAGAAAAAACACTCGTCAAAGTGATGCAAGCTGATGGC 
ACAGAAGTAGATATGGATGAT 

SEQ ID 280 

MSKTKTFEENLQDLETIVNKLENGDVPLEEAISEFQKGMLLSKELQKTLQAAEKTLVKVMQADGTEVDMDD 

SEQ ID 281 

TTGATGGTTACTATTGAAAAAATTGATGAAGCTATTCATCGTTATTACAAACAGACACATAGTGTCGTTTCTCCTGATTTGATTAAGGCTATCCTC 
TACTCAGTTGATGGAGGTGGGAAACGTATTCGTCCACGCATCCTTTTAGAAATTTTAGAGGGATTTGGAGTTGAACTAATAGATGGTCATTATGAT 
GTGGCTGCTGCTTTGGAGATGATTCACACCGGCTCATTAATCCATGATGATTTACCGGCGATGGATAATGATGATTTTCGTCGTGGCCGCTTAACA 
AACCATAAAAAGTTTGATGAAGCTACAGCGGTTTTAGCTGGAGATTCCCTTTTTTTAGACCCATTTGATTTAGTTGTAAAAGCTGGTTTTAAAGCT 
GATGTTACTGTTAGGTTAATAGAGTTATTGTCTATGTCTGCGGGTAGTTTTGGCATGGTTGGTGGACAAATGTTAGATATGAAGGGAGAAAACAAA 
GTTTTATCTATTGACGATTTAAGCTTGATTCATATTAATAAAACGGGACGCCTGTTAGCTTATCCCTTTGTTGCAGCAGGTATTTTAGCTGAGAAG 
TCGGAAGAAGTAAAAGGAAAACTGCATCAAGCTGGCCTTTTAATCGGTCATGCTTTTCAAGTACGTGATGATATTTTAGATGTGACTGCTAGTTTT 
GAAGAATTGGGGAAGACACCAAATAAAGACATTGTAGCAGAAAAGACAACTTATCCAAATTTATTGGGTTTGGATAAGTCACAGGAAATACTTGAT 
GATACTTTGAAAAAAGCTCAGGCAATTTTTCAAAATCTAGAGAAAAAAGCTAACTTTAATGCTAGAAAAATAATAGATATAATAGAGGGATTACGG 
TTGAATGGC 

SEQ ID 282 

MMVTIEKIDEAIHRYYKQTHSWSPDLIKAILYSVDGGGKRIRPRILLEILEGFGVELIDGHYDVAAALEMIHTGSLIHDDLPAMDNDDFRRGRLT 
NHKKFDEATAVLAGDSLFLDPFDLWKAGFKADVTVRLIELLSMSAGSFGMVGGQMLDMKGENKVLSIDDLSLIHINKTGRLLAYPFVAAGILAEK 
SEEVKGKLHQAGLLIGHAFQVRDDILDVTASFEELGKTPNKDIVAEKTTYPNLLGLDKSQEILDDTLKKAQAIFQNLEKKANFNARKIIDIIEGLR 
LNG 

SEQ ID 283 

ATGGACAAATTAGCTAGAATTGACGAAGCCATTCGTCGCTACTATAAGACGACTAGTAACGGTGTATCTGAAGAGTTGATTGATGCTATCTTGTAT 
TCTGTTGACAGTGGTGGCAAGCGCATTCGCCCACTTATCTTATTAGAGATGATTGAGGGATTTGGGGTATCGTTACAGAATGCTCATTTTGATTTG 
GCTGCAGCTCTTGAAATGATTCATACAGGAAGTCTGATTCACGATGATTTGCCAGCCATGGATAATGATGATTACCGACGTGGCAGACTGACCAAT 
CACAAACAATTTGGAGAAGCCACGGCCATTTTGGCGGGAGACAGCTTATTTTTAGACCCCTTTGGGTTAATAGCTCAAGCTGAATTAAATAGTGAG 
GTTAAAGTAGCCTTAATCCAAGAACTTTCCCTAGCTTCAGGAACTTTTGGCATGGTTGGTGGTCAGATGTTAGATATGAAAGGGGAAAATCAAGCA 
TTAAGTCTTCCTCAGTTGTCACTGATTCACCTCAATAAAACCGGAAAATTATTAGCTTTTCCTTTTAAAGCAGCAGCTCTTATAACAGAACAGGCT 
ATGACTGTTCGTCAACAACTAGAGCAAGCGGGAATGCTCATCGGGCACGCCTTTCAGATTAGGGATGATATTTTAGACGTGACAGCTAGCTTTGAA 
GATCTTGGAAAAACGCCTAAAAAGGACTTATTCGCAGAAAAAGCTACTTATCCAAGTTTACTGGGGTTAGAAGCCTCTTACCAACTGCTGACAGAG 
AGTTTAGATCAGGCTTTGACGATTTTTCAGACACTAGAAAGCGATGTAGGCTTTAAGCCTCAAATAATTACAAAACTGATAGAAGGGTTACGACTT 
AATGCC 

SEQ ID 284 

MDKLARIDEAIRRYYKTTSNGVSEELIDAILYSVDSGGKRIRPLILLEMIEGFGVSLQNAHFDLAAALEMIHTGSLIHDDLPAMDNDDYRRGRLTN 
HKQFGEATAILAGDSLFLDPFGLIAQAELNSEVKVALIQELSLASGTFGMVGGQMLDMKGENQALSLPQLSLIHLNKTGKLLAFPFKAAALITEQA 
MTVRQQLEQAGMLIGHAFQIRDDILDVTASFEDLGKTPKKDLFAEKATYPSLLGLEASYQLLTESLDQALTIFQTLESDVGFKPQIITKLIEGLRL 
NA 

SEQ ID 285 

ATGGCTAAAGAGAGGGTAGATGTTCTTGCCTATAAACAGGGACTTTTTGATACACGAGAGCAAGCGAAACGTGGTGTTATGGCAGGAATGGTGATT 
AACGTTATCAATGGAGAACGTTATGATAAACCAGGTGAAAAGGTTGCAGACGATACTGAATTAAAACTAAAAGGTGAAAAACTAAAATATGTTAGT 
AGAGGTGGATTGAAATTAGAAAAAGCTTTACAAGTTTTTGAAATTTCAGTTGCAGATAAGCTAACTATAGATATTGGCGCCTCTACGGGTGGTTTT 
ACTGATGTTATGCTACAATCAGGAGCGCGTTTAGTTTACGCAGTAGATGTAGGAACAAATCAATTAGTTTGGAAGTTACGTCAGGATCATCGTGTT 
CGTTCTATGGAACAATATAATTTTAGGTATGCCCAAAAAGAAGATTTCAAGGAGGGACTGCCTGAATTTGCATCGATAGATGTCTCATTTATCTCT 
CTTAATTTGATTTTACCAGCTCTAAAAGAAATTTTAGTGGATGGTGGACAAGTAGTGGCATTAATTAAACCACAATTTGAAGCAGGTCGTGAGCAA 
ATTGGTAAAAATGGTATTGTCAAAGACAAGTTGGTTCATGAAAAGGTTTTGACAACAGTGACCAATTTCACGAAAGATTATGGATATACGGTTAAA 
CATCTTGATTTTTCGCCCATTCAAGGTGGACATGGAAATATTGAGTTTTTAATGCATTTGCAAAAGTGTCAAGATCCACAAAATCTTGTGCTTGAC 
CAAATACAAGATGTTATAGAAAAAGCACATAAGGAATTTAAGAAAAATGAAGAAGAG 

SEQ ID 286 

MAKERVDVLAYKQGLFDTREQAKRGVMAGMVINVINGERYDKPGEKVADDTELKLKGEKLKYVSRGGLKLEKALQVFEISVADKLTIDIGASTGGF 
TDVMLQSGARLVYAVDVGTNQLVWKLRQDHRVRSMEQYNFRYAQKEDFKEGLPEFASIDVSFISLNLILPALKEILVDGGQWALIKPQFEAGREQ 
IGKNGIVKDKLVHEKVLTTVTNFTKDYGYTVKHLDFSPIQGGHGNIEFLMHLQKCQDPQNLVLDQIQDVIEKAHKEFKKNEEE 

SEQ ID 287 

ATGCCTAAAGAAAGAGTAGATGTGTTAGCCTATAAGCAAGGATTATTTGAGACCAGAGAGCAAGCTAAGCGTGGTGTCATGGCAGGCTTAGTGGTC 
TCTGTGATTAATGGCCAACGCTATGACAAGCCAGGTGACAAAATTGACGATGGGACTGAGTTAAAACTTAAAGGTGAAAAACTCAAATACGTCAGT 
CGTGGTGGATTAAAACTGGAAAAGGGGCTGCACGTTTTTGGTGTATCAGTTGCTAATCAAATTGGGATTGATATTGGCGCTTCAACAGGTGGTTTT 
ACCGATGTTATGTTACAAGATGGGGCCAAACTAGTCTATGCCGTCGACGTTGGGACTAACCAGTTGGTATGGAAACTCAGACAAGATCCACGAGTA 
AGAAGTATGGAACAGTATAACTTTCGTTATGCTCAGCCAGAAGACTTTAATGAGGGACAGCCTGTATTTGCCAGTATTGATGTGTCCTTTATTTCT 
CTCAGCTTGATTTTGCCAGCCCTGCATAACGTTTTGTCAGATCAGGGACAGGTTATTGCTCTCATTAAACCGCAATTTGAAGCTGGGCGCGAGCAG 
ATTGGTAAAAAAGGCATCGTCAAGGACAAACAGATTCATGAAAAAGTGATTCAAAAGGTCATGGATTTTGCCTCAGGTTACGGATTTACAGTTAAG 
GGACTTGATTTTTCTCCTATTCAGGGTGGTCATGGCAATATCGAATTTTTAGCTCATCTTGCTAAGTCACAGACACCTGAAACGTTAGCCCCGCAT 
TTGATTCAGAAAGTTGTTGCCAAGGCACATAAGGAGTTTGAGAAACATGAAAAAGAG 

SEQ ID 288 

MPKERVDVLAYKQGLFETREQAKRGVMAGLWSVINGQRYDKPGDKIDDGTELKLKGEKLKYVSRGGLKLEKGLHVFGVSVANQIGIDIGASTGGF 
TDVMLQDGAKLVYAVDVGTNQLVWKLRQDPRVRSMEQYNFRYAQPEDFNEGQPVFASIDVSFISLSLILPALHNVLSDQGQVIALIKPQFEAGREQ 
IGKKGIVKDKQIHEKVIQKVMDFASGYGFTVKGLDFSPIQGGHGNIEFLAHLAKSQTPETLAPHLIQKWAKAHKEFEKHEKE 

SEQ ID 289 

ATGAAGAAGAGTGAACGTTTAAATTTAATTAAGCAAATTGTTCTTAACCATGCTGTTGAAACACAACATGAGTTGTTACGCAGATTGGAAGCTTAT 
GGGGTAACTCTAACTCAAGCAACTATTTCACGTGATATGAATGAAATTGGCATTATAAAAGTGCCATCAGCAAAAGGTCGCTATATTTACGGTTTG 
TCAAATGAAAACGACCCTATCTTTACAACTGCTGTGGCAAAGCCTATTAAAACAAGTATTTTATCAATATCAGATAAGCTACTAGGTTTAGAGCAA 
TTTATCAATATTAATGTCATACCAGGTAACAGTCAATTAATTAAAACCTTCATAATGTCACATTGTCAAGAACATATTTTTAGTTTGACAGCTGAC 
GATAATAGTCTCCTTTTGATTGCAAAATCAGAAGCAGATGCTGATCACATTCGTCAATCAATGATTGCAATGTTGGAGAAAAAAGAT 

SEQ ID 290 

mkkserlnlikqivlnhavetqhellrrleaygvtltOatisrdmneigiikvpsakgryiyglsnendpifttavakpiktsilsisdkllgleq 
fininvipgnsqliktfimshcqehifsltaddnsllliakseadadhirqsmiamlekkd 
SEQ ID 291 
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TTGTTGCCAAGGCACATAAGGAGTTTGAGAAACATGAAAAAGAGTGAACGACTTGAATTAATCAAAAAAATGGTTTTGACGCATCCAATTGAGACG 
CAACATGACCTCTTAAGATTATTGGCAGAGCATGGGTTAGAATTAACCCAGGCTACTATTTCAAGAGACATGAATGAAATTGGTATAGTAAAGATT 
CCTTCTGGCAGTGGACGTTACATCTATGGTCTTTCTCAAGATAGTGGAAAAAAGATCGTTCAAGGACCTAGATCGATAAAGAGCACTATTTTAGCT 
GTATCTGACAAAACAAAAGGTTTAGAACAACACCTCTATTTAAAAGTCGTACCTGGCAATAGTAAATTAATCAAACGTTATTTATTAGCAGATTTT 
TCAAAAGCTATTTTTAGTCTTATTGCTGATGATGATAGTTTATTGTTAATTGCAAAGTCTCCTTCAGAAGCAGATATGATACGCCAAGAAATTTTG 
CTTTGGATGCAGGGTATAACC 

SEQ ID 292 

LLPRHIRSLRNMKKSERLELIKKMVLTHPIETQHDLLRIiLAEHGLELTQATISRDMNEIGIVKIPSGSGRYIYGLSQDSGKKIVQGPRSIKSTILA 
VSDKTKGLEQHLYLKWPGNSKLIKRYLLADFSKAIFSLIADDDSLLLIAKSPSEADMIRQEILLWMQGIT 

SEQ ID 293 

ATGGAAGTTTTATCTTCCTTACGTGAAAAAGCAGATTTAATAGCTAACATCAATCGAGATAACTCTCCTCCTGAAGCCACTTTTACCAATGGCTTA 
AAGCCCTCTCCGGGATTCGTTGAAATA 

SEQ ID 294 

MEVLSSLREKADLIANINRDNSPPEATFTNGLKPSPGFVEI 

SEQ ID 295 

ATGCTTTTAGAAATTTCTATTAAGAATTTCGCTATTATCGAAGAAATTTCACTTAATTTTGAAACAGGAATGACTGTTTTAACTGGTGAGACTGGT 
GCAGGGAAATCTATCATTATTGATGCTATGAATATGATGTTAGGATCCCGTGCTAGCGTTGAAGTGATTCGCCATGGTGCTAACAAAGCAGAAATT 
GAAGGATTTTTCTCTGTTGAAAAAAATCAATCATTAGTCCAATTATTGGAAGAAAATGGCATTGAATTAGCAGATGAATTAATTATTCGCCGAGAA 
ATCTTTCAAAATGGGCGCAGCGTTAGTCGAATTAATGGGCAAATGGTGAATTTGTCAACACTAAAAGCTGTGGGGCATTATTTGGTAGACATTTAT 
GGTCAGCATGACCAAGAGGAACTAATGAAACCTAACATGCACATTCTGATGTTAGATGAATTTGGTAATACAGAATTTAATGTCATAAAAGAACGT 
TATCAAAGTCTTTTTGATGCTTATCGTCAGCTTCGTAAACGCGTATTGGATAAGCAAAAAAATGAACAAGAGAATAAATCACGTATTGAAATGCTA 
GAATTTCAAATAGCAGAAATTGAGTCTGTAGCCCTTAAATCAGATGAAGACCAAACGCTACTCAAGCAACGTGATAAATTAATGAATCATAAGAAT 
ATTGCAGATACTTTGACAAATGCATATCTTATGTTAGATAACGAAGAGTTTTCAAGTTTATCGAATGTTCGTTCTGCAATGAATGACCTTATGGCT 
TTAGAAGAATTTGATCGAGAATATAAAGATCTTTCCACCAATCTTTCAGAAGCTTACTACGTTATTGAAGAAGTTACTAAACGTTTAGGTGACGTT 
ATCGATGATTTAGATTTTGACGCTGGTTTACTACAAGAAATTGAAAATAGACTAGATGTTATTAACACAATAACGCGAAAATATGGCGGTGATGTG 
AATGATGTTTTAGACTATTTTGATAACATTACTAAAGAATATAGTCTATTGACAGGTAGTGAAGAGTCCTCAGATGCTTTAGAAAAAGAATTAAAG 
ATTTTAGAACACGATTTGATTGAATCAGCAAATCAATTAAGTTTAGAGCGCCATAAGCTAGCTAAACAATTGGAAAATGAAATCAAACAAGAATTA 
ACAGAGCTTTATATGGAGAAAGCTGATTTCCAAGTTCAATTTACAAAAGGAAAATTTAATAAAGAAGGGAACGAAATCGTTGAATTTTATATTTCA 
ACGAATCCCGGAGAGGGCTTTAAGCCATTGGTAAAAGTGGCTTCAGGAGGAGAGTTATCTCGATTGATGTTAGCTATTAAATCTGCTTTTTCACGT 
AAGGAAGATAAAACTTCCATTGTATTTGATGAGGTGGATACAGGAGTTTCTGGTCGCGTGGCCCAGGCTATCGCTCAAAAAATTCACAAGATTGGT 
AGTCATGGACAAGTTTTAGCAATTTCTCATTTAGCTCAGGTTATTGCAATAGCGGATTACCAATATTTTATTGAAAAAATTTCCAGTGACTCTTCA 
ACAGTTTCAACGGTAAGGCTTTTAAGCTATGAAGAACGTGTAGAAGAAATCGCTAAAATGTTGGCAGGAAACAATGTAACAGACACTGCACGTACT 
CAAGCTAAAGAATTACTTGGTAGT 

SEQ ID 296 

MLLEISIKNFAIIEEISLNFETGMTVLTGETGAGKSIIIDAMNMMLGSRASVEVIRHGANKAEIEGFFSVEKNQSLVQLLEENGIELADELIIRRE 
IFQNGRSVSRINGQMVNLSTLKAVGHYLVDIYGQHDQEELMKPNMHILMLDEPGNTEPNVIKERYQSLFDAYRQLRKRVLDKQKNEQENKSRIEMIi 
EFQIAEIESVALKSDEDQTLLKQRDKLMNHKNIADTLTNAYLMLDNEEFSSLSNVRSAMNDLMALEEFDREYKDLSTNLSEAYYVIEEVTKRLGDV 
IDDLDFDAGLLQEIENRLDVINTITRKYGGDWDVLDYFDNITKEYSLLTGSEESSDALEKELKILEHDLIESANQLSLERHKLAKQLENEIKQEL 
TELYMEKADFQVQFTKGKFNKEGNEIVEFYISTNPGEGFKPLVKVASGGELSRLMLAIKSAFSRKEDKTSIVFDEVDTGVSGRVAQAIAQKIHKIG 
SHGQVLAISHLAQVIAIADYQYFIEKISSDSSTVSTVRLLSYEERVEEIAKMLAGNNVTDTARTQAKELLGS 

SEQ ID 297 

GTGATGTTATTAGAAATTTCTATTAAAAATTTTGCTATTATTGATGAAATTTCCCTAAATTTTGAAAATGGTATGACGGTTTTGACGGGTGAAACT 
GGAGCAGGAAAGTCTATTATCATTGATGCTATGAATATGATGCTTGGTGCGCGTGCTAGTACAGAAGTGATTCGTCGTGGAGCTAATAAAGCAGAA 
ATTGAGGGGTTCTTTTCGGTAGATGCTACCCCAGAACTGGTTGCGTGTCTGGAATCATCAGGTATTGCTATGGAAGAAGAACTGATTATTCGCCGA 
GATATCTTTGCCAATGGCAGAAGCGTGAGCCGCATTAATGGTCAGATGGTTAACCTAGCCACCTTAAAACAGGTCGGACAGTTTTTGGTAGATATT 
CATGGGCAACATGACCAAGAAGAATTAATGCGACCACAGCTCCACCAGCAAATTTTGGACGCTTTTGGTGATAAGGCTTTTGAGCAATTGAAAGAG 
AATTATCAGCTTATTTTTGATCGTTATAAAAGCTTGCGTCGCCAGGTTATTGACAAACAAAAAAATGAAAAGGAACACAAAGATCGTATTGATATG 
TTGGCCTTTCAGATAGCAGAAATTGAAGCTGCTGCCTTGAGTCGAGGTGAGGACGACCGGTTAAATCAAGAACGTGATCGCTTAATGAACCACAAA 
CAAATTGCTGATACCCTGACCAATGCCTACGTCATGCTAGATAATGACGATTTTTCAAGTCTATCCAATATTCGCTCTAGCATGAATGACTTACTA 
TCAATTGAGCAGTTTGATTCAGAGTACAAAGGGATGTCGACTTCGATTTCTGAAGCCTATTATATTCTTGAAGAAGTGAGCAAGCAATTATCAGAT 
ACCATTGACCAACTGGATTTTGATGGTGGGCGATTACAGGAAATTGAATTTCGCTTGGATATACTCAATAGCTTAACTCGTAAATACGGTGGTAAT 
GTGAATGATGTGCTTGACTACTACGATAATATCGTCAAAGAATACCAGCTATTAACAGGAGATGACTTGTCTTCAGGGGATCTAGAGGCAGAATTG 
AAAAGCTTGGAAAAACAATTGGTTGCTGCTGCTTCGGAGTTAAGTGTCTCTCGCCATCAATTGGCGGAGCAATTAGAAGCTGAGATTAAAGCTGAA 
CTTAAGGAACTTTATATGGAAAAAGCAGATTTCAAAGTTCACTTTACCACATCAAAATTTAATCGTGATGGTAATGAAAGCTTGGAATTTTACATC 
TCTACTAATCCAGGCGAAGGATTCAAGCCCCTTGTCAAGGTGGCTTCTGGAGGAGAGTTATCACGCCTTATGTTAGCCATCAAGGCTGCTATTTCT 
AGAAAAGAAGATAAGACGAGTATTGTTTTTGATGAAGTAGATACAGGTGTTTCTGGTCGCGTTGCGCAAGCCATTGCCCAAAAAATTTATAAAATT 
GGGCGACATGGGCAAGTTCTCGCTATTTCACACTTACCTCAAGTTATTGCTATTGCTGATTATCAGTATTTTATTTCTAAAGAAAGTAAAGAAGAG 
TCCACCGTTTCTAAGGTAAGGTTATTAACTCCTGAAGAACGTGTGGAAGAAATTGCTAGCATGATTGCAGGAACAGATATGACACAAGCTGCTCTT 
ACGCAGGCTCGTGAACTACTTGCCAAACAT 

SEQ ID 298 

VMLLEISIKNFAIIDEISLNFENGMTVLTGETGAGKSIIIDAMNMMLGARASTEVIRRGANKAEIEGFFSVDATPELVACLESSGIAMEEELIIRR 
DIFANGRSVSRINGQMVNLATLKQVGQFLVDIHGQHDQEELMRPQLHQQILDAFGDKAFEQLKENYQLIFDRYKSLRRQVIDKQKNEKEHKDRIDM 
LAFQIAEIEAAALSRGEDDRLNQERDRLMNHKQIADTLTNAYVMLDNDDFSSLSNIRSSMNDLLSIEQFDSEYKGMSTSISEAYYILEEVSKQLSD 
TIDQLDFDGGRLQEIEFRLDILNSLTRKYGGNVNDVLDYYDNIVKEYQLLTGDDLSSGDLEAELKSLEKQLVAAASELSVSRHQLAEQLEAEIKAE 
LKELYMEKADFKVHFTTSKFNRDGNESLEFYISTNPGEGFKPLVKVASGGELSRLMLAIKAAISRKEDKTSIVFDEVDTGVSGRVAQAIAQKIYKI 
GRHGQVLAISHLPQVIAIADYQYFISKESKEESTVSKVRLLTPEERVEEIASMIAGTDMTQAALTQARELLAKH 

SEQ ID 299 

ATGAGTAAAATCAAAATTGTAACGGATTCTTCCATTACCATTGAACCAGAACTTATTAAAGAGCTTGACATTACAGTTGTTCCCTTGTCAGTTATG 
ATAGATGGTACCTTGTATTCAGACAATGACTTAAAAGCACAAGGGGAATTCTTGAACCTAATGCGTGGAAGTAAGGAATTGCCAAAAACAAGTCAA 
CCACCTGTAGGTGTTTTTGCAGAAATTTATGAAAAATTAATGAATGAAGGTGTGGAACATATCATTGCAATTCATTTAACGCATACACTATCAGGA 
ACTATTGAAGCATCACGCCAGGGAGCTAATATTGCTGGTGCAGATGTTACAGTTATTGATTCTACTTTTACAGACCAGTGTCAAAAATTCCAGGTT 
GTAGAAGCTGCGAAATTAGCTAAAGAGGGAGCTGATTTAGATACCATCTTGGCTCGTGTGGAAGAAGTACGCCAGAAGTCAGAATTATTTATTGGC 
GTATCGACCCTTGAAAATTTAGTAAAAGGTGGTCGTATTGGACGTGTAACGGGTCTTCTAAGTTCATTGCTTAATATAAAAGTAATTATGGAGCTA 
ACAAACCATGAATTAGTACCGATTGTTAAAGG'TCGCGGTCTAAAGACCTTCAGCAAATGGTTAGATAATTTTGTTGAAAGTGCCCAAACACGAAAA 
ATTGCTGAAATTGGCATCTCCTACTGTGGTAAAGCTGATATGGCTAATAACTTTAGAGAAAAACTAGCTGTTCTAGGTGCTCCTATATCCGTTTTA 
GAAACTGGCTCAATCATCCAAACTCATACTGGTGAGGATGCATTTGCTGTTATGGTTCGTTATGAA 
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SEQ ID 300 

MSKIKIVTDSSITIEPELIKELDITWPLSVMIDGTLYSDNDLKAQGEFLNLMRGSKELPKTSQPPVGVFAEIYEKLMNEGVEHIIAIHLTHTLSG 
TIEASRQGANIAGADVTVIDSTFTDQCQKFQWEAAKLAKEGADLDTILARVEEVRQKSELFIGVSTLENLVKGGRIGRVTGLLSSLLNIKVIMEL 
TNHELVPIVKGRGLKTFSKWLDNFVESAQTRKIAEIGISYCGKADMANNFREKLAVLGAPISVLETGSIIQTHTGEDAFAVMVRYE 

SEQ ID 301 

ATGGAAAAATACATGGGAACTATAAAAATTGTTACAGATTCATCAATAACTATTGAACCAGAATTAATTAAAGCTTTAGATATTACTGTAGTACCT 
TTATCTGTCATGATTGATAGCAAATTATATTCTGATAATGATTTAAAAGAAGAAGGTCATTTTTTGAGCCTTATGAAGGCTAGCAAATCCCTTCCC 
AAAACCAGTCAGCCACCGGTTGGTCTCTTTGCTGAAACTTACGAAAATTTGGTCAAAAAAGGAGTAACTGACATTGTTGCTATTCACCTCTCACCA 
GCTTTATCAGGTACTATTGAAGCTTCCCGTCAGGGGGCTGAAATCGCTGAGGCACCTGTTACAGTTTTAGATTCAGGATTTACTGATCAAGCCATG 
AAATTTCAGGTCGTTGAGGCAGCAAAGATGGCAAAAGCGGGTGCTAGTTTGAATGAGATTTTGGCTGCTGTTCAAGCTATCAAATCAAAAACAGAG 
CTCTACATTGGTGTATCTACCTTAGAAAATTTAGTAAAAGGAGGTCGTATTGGTCGTGTGACGGGTGTTTTGAGCTCGCTACTTAATGTCAAAGTT 
GTTATGGCACTTAAAAATGATGAGTTAAAAACGCTTGTCAAAGGTCGAGGTAATAAAACATTTACGAAATGGTTAGATAGTTACCTCGCTAAAAAT 
AGTCATCGCCCGATTGCAGAGATAGCTATTTCTTATGCTGGTGAAGCTAGCCTGGCATTAACCTTAAAAGAAAGAATCGCAGCTTATTACAACCAC 
TCTATTTCGGTTTTAGAAACAGGCTCTATCATCCAAACACATACAGGAGAAGGAGCTTTTGCGGTTATGGTTCGTTATGAA 

SEQ ID 302 

MEKYMGTIKIVTDSSITIEPELIKALDITWPLSVMIDSKLYSDNDLKEEGHFLSLMKASKSLPKTSQPPVGLFAETYENLVKKGVTDIVAIHLSP 
ALSGTIEASRQGAEIAEAPVTVLDSGFTDQAMKFQWEAAKMAKAGASLNEILAAVQAIKSKTELYIGVSTLENLVKGGRIGRVTGVLSSLLNVKV 
VMALKNDELKTLVKGRGNKTFTKWLDS YLAKNSHRP I AE I AI S YAGEASLALTLKERI AAYYNHS IS VLETGS I IQTHTGEGAFAVMVRYE 

SEQ ID 303 

GTGAGGATGCATTTGCTGTTATGGTTCGTTATGAATAAGAAAAAAATACTTACCGGACTTTCTTTTTTTCTGGTAAGTCTTCTTTTATCTTTTGGG 
ATTTTTTCCTTGATCATTCCAAAATCAAATCCTAAATTAACAAAAAAAGACTTCCTAACAAAGAAAGTTATCCCACTTAACTATGTTGCTCTTGGA 
GATTCTCTGACCGAAGGTGTGGGCGATACAACCTCTCAAGGTGGTTTTGTTCCACTGCTATCAGAATCACTCCATAATCGATACTCTTACCAAGTG 
ACTTCTGTTAATTATGGTGTGTCTGGGAATACTAGTCAACAAATTTTAAAACGTATGACGACAGATCCTCAAATCGAAAAAGATTTAGAGAAAGCT 
GATTTATTGACGCTAACTGTTGGTGGTAATGATGTCTTGGCTGTTATTCGTAAAGAGCTCAGTCATTTATCACTAAATTCCTTTGAGAAACCAGCA 
GAAGCATATAAGGAACGTTTGAAAGAAATCCTTGCAAAAGCAAGACAAGATAATCCTAAATTGCCTATTTATGTTTTAGGCATTTATAATCCTTTT 
TACCTAAACTTTCCACAATTAACTAAAATGCAAACCGTTATTGATAATTGGAATAAAGCTACAAAAGAAGTAGTTGATGCTTCAGAAAATGTTTAT 
TTTGTCCCAATTAATGACCGCCTTTATAAGGGAATAAATGGTAAAGAGGGTATTACAGAGTCATCAAATAGTCAGGCAAGTATCACTAATGATGCT 
CTCTTTACTGGAGACCATTTTCATCCCAATAATATTGGCTATCAAATCATGTCTAACGCCGTTATGGAGAAAATAAATGAAACAAGAAAAAACTGG 
CCG 

SEQ ID 304 

MRMHLLLWFVMNKKKILTGLSFFLVSLLLSFGIFSLIIPKSNPKLTKKDFLTKKVIPLNYVALGDSLTEGVGDTTSQGGFVPLLSESLHNRYSYQV 
TSVNYGVSGNTSQQILKRMTTDPQIEKDLEKADLLTLTVGGNDVLAVIRKELSHLSLNSFEKPAEAYKERLKEILAKARQDNPKLPIYVLGIYNPF 
YLNFPQLTKMQTVIDNWNKATKEWDASENVYFVPINDRLYKGINGKEGITESSNSQASITNDALFTGDHFHPNNIGYQIMSNAVMEKINETRKNW 
P 

SEQ ID 305 

TTGCGGTTATGGTTCGTTATGAATAATCGTCATTTATTTAGTGGGATATTTTTCTTTGTTATTAGTTTATGTCTGGCCTTTTTATTGCTAAATATT 
ATTATCCCTAAGTCAAATTCACGTTTGAAAAAGAGTGATTTTCTGAAAAAAGAACAAGTAGCTATCCAATATGTTGCTATAGGAGATTCATTGACA 
GAAGGAGTAGGTGATCTAACTCATCAAGGTGGTTTTGTTCCTTTGTTAACGAATGATCTCAGTGAATATTTTAAGGCTAATGTTAATCATCAAAAT 
TACGGCGTATCTGGTGATACCAGTCAACAAATTCTTGATAGGATGATAAAACAAAAGCAGATACAGTTATCTTTAAAAAAAGCAGATATAATGACG 
TTAACCGTTGGTGGTAATGATGTTATGGCAGTTATTCGGAAGAATTTAGCGGATTTGCAAGTTTCTAGTTTTAGAAAGCCAGCTCGTCAGTATCAA 
AAACGATTAAGACAGATTATCGAGTTAGCCAGAAAAGATAATAAAGATCTTCCTATTTTTATTTTAGGCATCTATAATCCGTTTTATTTGAATTTT 
CCAGAACTAACTGATATGCAAAAAGTGATTGATGACTGGAATACCAAAACTAAGGAGGTTGTTGGAGAATACGATCGTGTGTACTTTGTGCCAATA 
AATGACCTCTTGTATAAAGGGATAAATGGACAAGAAGGAATTGTTCATTCTTCAGGAGATCAAACTACAATTGTCAATGATGCCTTGTTTACTGGG 
GACCATTTTCACCCAAATAATACTGGCTATCAAATCATGTCAAATGCAGTAATGGAGAAAATTAAAAAGCATGAAAAAAAAATCAAACCT 

SEQ ID 306 

LRLWFVMNNRHLFSGIFFFVISLCLAFLLLNIIIPKSNSRLKKSDFLKKEQVAIQYVAIGDSLTEGVGDLTHQGGFVPLLTNDLSEYFKANVNHQN 
YGVSGDTSQQILDRMIKQKQIQLSLKKADIMTLTVGGNDVMAVIRKNLADLQVSSFRKPARQYQKRLRQIIELARKDNKDLPIFILGIYNPFYLNF 
PELTDMQKVIDDWNTKTKEWGEYDRVYFVPINDLLYKGINGQEGIVHSSGDQTTIVNDALFTGDHFHPNNTGYQIMSNAVMEKIKKHEKKIKP 

SEQ ID 307 

ATGAAACAAGAAAAAACTGGCCGTAATTTAAATTTCTGGAAATGGGCATTTCTCTTATTGTTGGCAATTAACCTTTCCTTCACAGCAGTGATTGCA 
AGTCGCTTAATTCAAGTACGTGAGCCTAATACAGGAAAAATTTCGACTGGGGTACAAGATAAAGTAAAAGTAGGTACTTTTACGACCAATAAGTCG 
CAACTGAATAAGACAATTGCACTTTATTTAAAACAATATCAAACTAAGAAGATGAATTATAAGATTTATGCTGCTTCATCTTCTATACTATTTGAA 
GGCTCTTATCAATTATTAGGTTATGAAGTGCCTTTATACATCTATTTTGAACCTTATCGTTTAACAAATGGCGCTGTTCAACTTAAAGTGACCTCA 
TTTTCAGTAGGAACTCTTCCGCTTCCAGAAAAAGATGTGTTACAATATATAAAATCATCTTATAAATTGCCAAACTTTGTAGATATAAAACCTAAA 
AAATCGGTTATTAATATTAATTTGCAAGATTTAAAAAATAAAGAAGGTATTTATTTGAAAGCGACTGCAATTGATTTAGTAAACGATAATTTTAGT 
TTCGATATTTTTAAGAAAAAGCCC 

SEQ ID 308 

MKQEKTGRNLNFWKWAFLLLLAINLSFTAVIASRLIQVREPNTGKISTGVQDKVKVGTFTTNKSQLNKTIALYLKQYQTKKMNYKIYAASSSILFE 
GSYQLLGYEVPLYIYFEPYRLTNGAVQLKVTSFSVGTLPLPEKDVLQYIKSSYKLPNFVDIKPKKSVININLQDLKNKEGIYLKATAIDLVNDNFS 
FDIFKKKP 

SEQ ID 309 

ATGAAAAAAAAATCAAACCTTAATTGGTGGAAGTGGAGCTTCTTATGTCTGCTTGCTTTTAATACCGCCTTTTTGATGGTTATTGCAAGTCGTCTC 
ATTCAAGTAAGAGAACCTGAGTCAGAACTGATTGCTAAAAAACCAGTTAAAAATATCAAAATTGGTACATTTGTTACAACCAGAGAACAGCTTAAC 
GAAACTGTAGCAAGTTATCTTAAAGATTATCAGACTGAAAAAATGTCTTATAAATTTTATGCGACATCTTCTTCTATTTTGTTTGAAGGAACTTAT 
CAATTATTAGGGTATGAAGTCCCTTTATATATCTATTTTCAACCTCATCGTCTAGAAAATGGAGCTGTCCAACTACAGGTGATCTCTTTTTCAGTG 
GGAACTCTGCCACTCCCAGAAAaAGATGTTTTGCAGrATTTGAAATCAAGCTACAAATTGCCAAGCTTTGTTAAAGTGATGCCAAATCAATCAGCT 
ATCGTTGTTAATTTACAAGATATCCAAAATGATGCTAAGGTTTATTTAAAAGCCAAGAAAATTGATTTATTTAATGATGAAATCAGTTTTAACATC 
TATAAGAAA 

SEQ ID 310 

MKKKSNLNWWKWSFLCLLAFNTAFLMVIASRLIQVREPESELIAKKPVKNIKIGTFVTTREQLNETVASYLKDYQTEKMSYKFYATSSSILFEGTY 
QLLGYEVPLYIYFQPHRLENGAVQLQVISFSVGTLPLPEKDVLQYLKSSYKLPSFVKVMPNQSAIWNLQDIQNDAKVYLKAKKIDLFNDEISFNI 
YKK 

SEQ ID 311 

ATGGCTAACAAACAAGATTTAATTGCAAAAGTAGCAGAAGCTACAGAATTAACTAAAAAAGATTCAGCAGCAGCAGTAGATGCAGTTTTTGCAGCT 
GTAGCAGATTACCTTGCTGAAGGTGAAAAAGTACAATTAATCGGTTNNNNNTTAATTAAT 
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SEQ ID 312 

MANKQDLIAKVAEATELTKKDSAAAVDAVFAAVADYLAEGEKVQLIGXXLIN 

SEQID313 

ATGGCTAACAAACAAGATTTAATCGCAAAGGTTGCAGAAGCAACTGAATTGACTAAAAAAGATTCAGCAGCAGCAGTTGATGCCGTGTTTTCTACA 
ATCGAAGCTTTCCTTGCTGAAGGTGAAAAAGTACAATTGATCGGTTTTGGTAACTTCGAAGTACGCGAACGTGCAGCTCGTAAAGGTCGTAACCCA 
CAAACTGGTGCAGAAATTGAAATTGCAGCTTCAAAAGTTCCAGCCTTCAAAGCTGGTAAAGCTCTTAAAGACGCTGTTAAA 

SEQ ID 314 

MANKQDLIAKVAEATELTKKDSAAAVDAVFSTIEAFLAEGEKVQLIGFGNFEVRERAARKGRNPQTGAEIEIAASKVPAFKAGKALKDAVK 

SEQ ID 315 

TTGGCTACTAAAGTAGATGTTTCAAAAGATGGCTTAACTTATACAGCTACATTACGTAAAGGCTTGAAGTGGTCAGATGGCAGTAAACTTACTGCA 
AAGGATTTTGTTTATTCATGGCAACGTTTAGTTGATCCTAAAACAGCTTCACAATATGCTTACCTTGCTGTTGAAGGGCATGTGCTTAATGCCGAT 
AAAATCAACGAAGGACAAGAGAAAGACTTGAATAAGCTAGGTGTTAAGGCGGAAGGCGATGACAAAGTTGTTATTACTTTATCTAGTCCGTCTCCA 
CAATTTATCTACTACCTTGCATTCACTAACTTCATGCCACAAAAACAAGAAGTTGTTGAAAAATATGGAAAAGATTACGCAACTACTTCAAAAAAT 
ACAGTTTACTCAGGACCATATACTGTTGAAGGTTGGAATGGTTCGAATGGTACTTTCACGCTGAAGAAAAACAAAAATTATTGGGACGCTAAAAAT 
GTAAAAACAAAAGAAGTTCGCATCCAGACTGTTAAAAAACCAGATACCGCCGTTCAAATGTATAAACGTGGTGAGTTAGATGCAGCTAATATCTCA 
AATACTTCTGCTATTTATCAAGCTAATAAGAATAATAAAGATGTCACAGATGTTCTAGAAGCGACCACTGCCTATATGGAATATAATACTACTGGT 
TCTGTGAAAGGGCTTGATAATGTTAAGATTCGTCGCGCCTTAAACTTAGCAACTAACCGTAAAGGAGTTGTTCAAGCAGCCGTTGATACAGGCTCA 
AAACCGGCAATTGCTTTTGCACCTACTGGTTTAGCCAAAACACCAGATGGAACTGATTTGGCAAAATATGTTGCCCCAGGTTATGAATATAATAAA 
ACTGAAGCAGCAAAACTCTTTAAAGAAGGTTTGGCTGAATCAGGCTTGACTAAGCTAAAATTAACAATTACAGCAGATGCTGATGCTCCTGCTGCC 
AAAAACTCTGTTGACTATATCAAGTCTACTTGGGAAGCTGCTCTTCCAGGACTTACTGTTGAAGAAAAATTTGTAACCTTTAAACAACGCTTAGAA 
GACAGTAGAAAACAAAACTTTGACATCGTAGTTTCTCTTTGGGGTGGGGATTATCCAGAAGGATCAACTTTCTACGGCCTCTTTAAGTCAGATTCA 
CAAAATAACGATGGAAAATTTGCTAACAAGGACTATGATGCTGCTTATAACAAGGCAATTTCTGAAGATGCGATGAAACCAGCAGAATCAGCGAAG 
GACTATAAAGAAGCAGAGAAAATTTTATTTGAGCAAGGTGCTTATAACCCACTCTACTTCCGTAGTGGTAAAGGTTTACAAAATCCAAAATTAAAA 
GGTGTTATTCGTAATACTACAGGTTTGTCAATAGACTTTACACATGCTTATAAAAATAAT 

SEQ ID 316 

MATKVDVSKDGLTYTATLRKGLKWSDGSKLTAKDFVYSWQRLVDPKTASQYAYLAVEGHVLNADKINEGQEKDLNKLGVKAEGDDKWITLSSPSP 
QFIYYLAFTNFMPQKQEWEKYGKDYATTSKNTVYSGPYTVEGWNGSNGTFTLKKNKNYWDAKNVKTKEVRIQTVKKPDTAVQMYKRGELDAANIS 
NTSAIYQANKNNKDVTDVLEATTAYMEYNTTGSVKGLDNVKIRRALNLATNRKGWQAAVDTGSKPAIAFAPTGLAKTPDGTDLAKYVAPGYEYNK 
TEAAKLFKEGLAESGLTKLKLTITADADAPAAKNSVDYIKSTWEAALPGLTVEEKFVTFKQRLEDSRKQNFDIWSLWGGDYPEGSTFYGLFKSDS 
QNNDGKFANKDYDAAYNKAISEDAMKPAESAKDYKEAEKILFEQGAYNPLYFRSGKGLQNPKLKGVIRNTTGLSIDFTHAYKNN 

SEQ ID 317 

GTGACTTTTATGAAGAAAAGTAAATGGTTGGCAGCTGTAAGTGTTGCGATCTTGTCAGTATCCGCTTTGGCAGCTTGTGGTAATAAAAATGCTTCA 
GGTGGCTCAGAAGCTACAAAAACCTACAAGTACGTTTTTGTTAACGATCCAAAATCATTGGATTATATTTTGACTAATGGCGGTGGAACGACTGAT 
GTGATAACACAAATGGTTGATGGTCTTTTGGAAAACGATGAGTATGGTAATTTAGTACCATCACTTGCTAAAGATTGGAAGGTTTCAAAAGACGGT 
CTGACTTATACTTATACTCTTCGCGATGGTGTCTCTTGGTATACGGCTGATGGTGAAGAATATGCCCCAGTAACAGCAGAAGATTTTGTGACTGGT 
TTGAAGCACGCGGTTGACGATAAATCAGATGCTCTTTACGTTGTTGAAGATTCAATAAAAAACTTAAAGGCTTACCAAAATGGTGAAGTAGATTTT 
AAAGAAGTTGGTGTCAAAGCCCTTGACGATAAAACTGTTCAGTATACTTTGAACAAGCCTGAAAGCTACTGGAATTCAAAAACAACTTATAGTGTG 
CTTTTCCCAGTTAATGCGAAATTTTTGAAGTCAAAAGGTAAAGATTTTGGTACAACCGATCCATCATCAATCCTTGTTAATGGTGCTTACTTCTTG 
AGCGCCTTCACCTCAAAATCATCTATGGAATTCCATAAAAATGAAAACTACTGGGATGCTAAGAATGTTGGGATAGAATCTGTTAAATTGACTTAC 
TCAGATGGTTCAGACCCAGGTTCGTTCTACAAGAACTTTGACAAGGGTGAGTTCAGCGTTGCACGACTTTACCCAAATGACCCTACCTACAAATCA 
GCTAAGAAAAACTATGCTGATAACATTACTTACGGAATGTTGACTGGAGATATCCGTCATTTAACATGGAATTTGAACCGTACTTCTTTCAAAAAC 
ACTAAGAAAGACCCTGCACAACAAGATGCCGGTAAGAAAGCTCTTAACAACAAGGATTTTCGTCAAGCTATTCAGTTTGCTTTTGACCGAGCGTCA 
TTCCAAGCACAAACTGCAGGTCAAGATGCCAAAACAAAAGCCTTACGTAACATGCTTGTCCCACCAACATTTGTGACCATTGGAGAAAGTGATTTT 
GGTTCAGAAGTTGAAAAGGAAATGGCAAAACTTGGTGATGAATGGAAAGACGTTAACTTAGCTGATGCTCAAGATGGTTTCTATAATCCTGAAAAA 
GCAAAAGCTGAGTTTGCAAAAGCCAAAGAAGCTTTAACAGCTGAAGGTGTAACCTTCCCAGTTCAATTAGATTACCCTGTTGACCAAGCAAACGCA 
GCAACTGTTCAGGAAGCCCAGTCTTTCAAACAATCTGTTGAAGCATCTCTTGGTAAAGAGAATGTCATTGTCAATGTTCTTGAAACAGAAACATCA 
ACTCACGAAGCCCAAGGCTTCTATGCTGAGACCCCAGAACAACAAGACTACGATATCATTTCATCATGGTGGGGACCAGACTATCAAGATCCACGG 
ACCTACCTTGACATCATGAGTCCAGTAGGTGGTGGATCTGTTATCCAAAAACTTGGAATCAAAGCAGGTCAAAATAAGGATGTTGTGGCAGCTGCA 
GGCCTTGATACCTACCAAACTCTTCTTGATGAAGCAGCAGCAATTACAGACGACAACGATGCGCGCTATAAAGCTTACGCAAAAGCACAAGCCTAC 
CTTACAGATAATGCCGTAGATATTCCAGTTGTGGCATTGGGTGGCACTCCACGAGTTACTAAAGCCGTTCCATTTAGCGGGGGCTTCTCTTGGGCA 
GGGTCTAAAGGTCCTCTAGCATATAAAGGAATGAAACTTCAAGACAAACCTGTCACAGTAAAACAATACGAAAAAGCAAAAGAAAAATGGATGAAA 
GCAAAGGCTAAGTCAAATGCAAAATATGCTGAGAAGTTAGCTGATCACGTTGAAAAA 

SEQ ID 318 

VTFMKKSKWLAAVSVAILSVSALAACGNKNASGGSEATKTYKYVFVNDPKSLDYILTNGGGTTDVITQMVDGLLENDEYGNLVPSLAKDWKVSKDG 
LTYTYTLRDGVSWYTADGEEYAPVTAEDFVTGLKHAVDDKSDALYWEDSIKNLKAYQNGEVDFKEVGVKALDDKTVQYTLNKPESYWNSKTTYSV 
LFPWAKFLKSKGKDFGTTDPSSILVNGAYFLSAFTSKSSMEFHKNENYWDAKNVGIESVKLTYSDGSDPGSFYKNFDKGEFSVARLYPNDPTYKS 
AKKNYADNITYGMLTGDIRHLTWNLNRTSFKNTKKDPAQQDAGKKALNNKDFRQAIQFAFDRASFQAQTAGQDAKTKALRNMLVPPTFVTIGESDF 
GSEVEKEMAKLGDEWKDWLADAQDGFYNPEKAKAEFAKAKEALTAEGVTFPVQLDYPVDQANAATVQEAQSFKQSVEASLGKENVIVNVLETETS 
THEAQGFYAETPEQQDYDIISSWWGPDYQDPRTYLDIMSPVGGGSVIQKLGIKAGQNKDWAAAGLDTYQTLLDEAAAITDDNDARYKAYAKAQAY 
LTDNAVDIPWALGGTPRVTKAVPFSGGFSWAGSKGPLAYKGMKLQDKPVTVKQYEKAKEKWMKAKAKSNAKYAEKLADHVEK 

SEQ ID 319 

TTGCTATTTTTAGCAATTCTAAGAAAAGGAAATGATATGATTAAATATATTTTAAAGCGTGTTGCTATTTTGTTAGTAACGCTATGGGTTGTCATA 
ACCCTATCGTTCTTTCTGATGCAGATCCTTCCAGGAACACCCTACAATAATCCAAAACTCACTGAAGAAATGATCGCATTGCTTAATAAACAGTAT 
GGTTTAGACAAGCCTGTATGGCAACAATATTTGACTTACCTTTGGAATGTACTTCATGGTGACTTTGGAACGAGTTATCAATCAGTGAATCAGCCA 
GTATCACGTATGATTAGCTTGAGATTAGGAGTTTCAGTACATCTAGGTGTTCAGGCTCTCGTATTTGGTGTTTTAGGCGGTATTTTGGTAGGAGCT 
ATTTCGGCACGTCATAAGAATGATAAAGTCGATGGTATCTTAAGTGTTATTGCAACGCTAGGGATTTCTATGCCTTCATTTATCATTGGTATCTTA 
TTATTAGACTATTTTGGATTTAAGTGGAACTTGTTGCCTTTATCAGGTTGGGGGACTTTCTCTCAAACCATTTTACCTTCTTTAGCTCTAGGACTC 
CCTACATTAGCATCTGTTTCACGCTTCTTCCGTAGTGAAATGATTGAAACTTTAAATTCTGATTATGTGCAACTAGCTCGTTCAAAAGGTATGACA 
ATTCGTCAAGTAACTCGAAAACATGCTTACCGTAATTCTATGATTCCAATTTTAACTCTAATTGGCCCTTTGGCGGCGGGTCTGTTAACTGGTTCT 
GCACTAATTGAGCAGATTTTCTCGATTCCAGGAATTGGGCAGCAGTTTGTTACTTCGATTCCAACAAAAGACTATCCTGTTATTATGGGGACAACC 
ATTGTTTATGCAGTAATGTTGATGGTTGCTATCTTGATAACAGACGTTGTTATTAGTATCGTAGACCCACGTGTTCGCTTGCAG 

SEQ ID 320 

MLFLAILRKGNDMIKYILKRVAILLVTLWWITLSFFLMQILPGTPYNNPKLTEEMIALLNKQYGLDKPVWQQYLTYLWNVLHGDFGTSYQSVNQP 
VSRMISLRLGVSVHLGVQALVFGVLGGILVGAISARHKNDKVDGILSVIATLGISMPSFIIGILLLDYFGFKWNLLPLSGWGTFSQTILPSLALGL 
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PTLASVSRFFRSEMIETLNSDYVQLARSKGMTIRQVTRKHAYRNSMIPILTLIGPLAAGLLTGSALIEQIFSIPGIGQQFVTSIPTKDYPVIMGTT 
I VYAVMLMVAI LI TD WI S I VDPRVRLQ 

SEQ ID 321 

ATGGCAGATAAAAACAGAACATTTAAACTTGTAGGTGCAGGATCTTCTAGCACACAAGAAAAAATTGAAAAGCCTGCTCTTTCGTTTATGCAAGAT 
GCGTGGCGTCGCTTGAAAAAAAACAAATTAGCAGTAGTTTCACTCTATTTATTAGCTCTTTTACTTACTTTTTCGTTAGCCTCAAATTTATTTGTA 
ACTCAGAAGGATGCTAATGGGTTTGATTCGAAAAAAGTAACTACATATCGCAACTTACCACCTAAATTGAGTTCAAACCTTCCTTTTTGGAATGGT 
AGCATTAAGTACGCTGGAAATACAGAATCTACAGACGCTTATAAGTCTCAAAATGTCCCTGAAAAAGTTAAGTATGCTTTAGGTACAGATTCTCTA 
GGGAGAAGTGTTGCTAAGCGCATCATCGTAGGTATTCGGATTTCCTTACTTGTAGCTATTGCAGCTACATTCATTGATTTAATTATCGGTGTTACA 
TACGGTCTTGTTTCAGGTTTTGCTGGAGGACGCCTTGATACATTAATGCAACGTATCGTAGAGGTAATTTCATCAATTCCAAACTTAGTTATCGTT 
ACAATGTTAGGTTTGGTCCTTGGTAACGGTATTACGGCTATTATTATCTCTATTGCTTTTACCGGATGGACTTCTATGTCTCGTCAGGTAAGGAAT 
TTAACCCTATCATATCGAGAAAGAGAGTTTGTGCTTGCTGCACGTTCACTTGGGGAAAGTCCAATTAAAATAGCCTTCAAACATATTTTACCTAAC 
ATTTCTGGTATTATCATTGTACAAATTATGATGACAATCCCAAGTGCTATTATGTATGAAGCGGTACTTTCAGCAATCAATTTAGGTGTTAAACCA 
CCGACAGCTTCATTAGGATCATTGATTTCAGATGCACAAGAAAATTTACAATATTATCCATATCAAGTTATCTTGCCAGCTTTAGCATTGGTAATG 
ATTTCATTGGCATTTATTTTGCTTGGTGATGGGTTGCGAGATGCTTTTGATCCAAAATCTAGCGATGAA 

SEQ ID 322 

MADKNRTFKLVGAGSSSTQEKIEKPALSFMQDAWRRLKKNKLAWSLYLLALLLTFSLASNLFVTQKDANGFDSKKVTTYRNLPPKLSSNLPFWNG 
SIKYAGNTESTDAYKSQNVPEKVKYALGTDSLGRSVAKRIIVGIRISLLVAIAATFIDLIIGVTYGLVSGFAGGRLDTLMQRIVEVISSIPNLVIV 
TMLGLVLGNGITAIIISIAFTGWTSMSRQVRNLTLSYREREFVLAARSLGESPIKIAFKHILPNISGIIIVQIMMTIPSAIMYEAVLSAINLGVKP 
PTASLGSLISDAQENLQYYPYQVILPALALVMISLAFILLGDGLRDAFDPKSSDE 

SEQ ID 323 

ATGGAATCGATTGATAAATCTAAATTTCGATTTGTTGAGCGCGATAGTGAAGCCTCCGAAGTGATTGATACCCCTGCTTATTCTTACTGGAAATCA 
GTGTTTCGTCAGTTTTTTTCTAAAAAATCTACAGTCTTTATGCTCGTAATTTTAGTGACAGTCTTGATGATGAGCTTTATTTATCCAATGTTTGCC 
AACTACGACTTTAATGACGTTAGTAATATCAATGACTTTTCAAAGCGTTATATTTGGCCAAATGCAGAGTACTGGTTTGGAACCGACAAAAATGGG 
CAATCTCTGTTTGATGGTGTTTGGTATGGGGCACGTAATTCTATTTTAATCTCAGTTATAGCGACACTAATTAATATCACCATTGGGGTAGTGTTA 
GGAGCCATATGGGGAGTTTCTAAAGCATTTGATAAAGTTATGATTGAAATTTATAACATTATCTCAAATATCCCTTCTATGCTTATTATCATTGTT 
TTGACCTATTCATTAGGTGCAGGATTTTGGAATTTGATTCTAGCTTTCTGTATCACTGGATGGATTGGTGTCGCCTACTCCATCCGTGTTCAAATC 
TTGCGTTACCGTGATTTAGAATACAACCTTGCTAGTCAAACTTTGGGAACACCAATGTACAAGATTGCTGTTAAGAACCTCCTGCCTCAATTGGTT 
TCAGTTATCATGACTATGTTGTCACAAATGCTACCAGTTTATGTATCTTCTGAGGCCTTCTTATCCTTCTTTGGGATTGGTTTACCAACCACCACT 
CCAAGTTTAGGACGTTTTATTGCTAATTATTCAAGCAACTTAACAACAAATGCCTACCTCTTTTGGATTCCCTTAGTAACATTGATTTTAGTATCG 
TTACCACTATACATTGTCGGACAAAACTTGGCTGATGCCAGTGACCCACGTTCACATAGA 

SEQ ID 324 

MESIDKSKFRFVERDSEASEVIDTPAYSYWKSVFRQFFSKKSTVFMLVILVTVLMMSFIYPMFANYDFNDVSNINDFSKRYIWPNAEYWFGTDKNG 
QSLFDGVWYGARNSILISVIATLINITIGWLGAIWGVSKAFDKVMIEIYNIISNIPSMLIIIVLTYSLGAGFWNLILAFCITGWIGVAYSIRVQI 
LRYRDLEYNLASQTLGTPMYKIAVKNLLPQLVSVIMTMLSQMLPVYVSSEAFLSFFGIGLPTTTPSLGRFIANYSSNLTTNAYLFWIPLVTLILVS 
LPLYIVGQNLADASDPRSHR 

SEQ ID 325 

ATGGAAAAAGAAACTATTTTAAGTGTTAATAATCTTCATGTTGACTTCCACACATATGCTGGAGAAGTAAAAGCAATTCGTGATGTCAACTTTGAA 
TTAAAAAAAGGTGAGACTCTTGCAATCGTTGGTGAATCTGGTTCAGGAAAATCTGTAACTACCAGAACTTTAATTGGTTTAAATGCTAAAAATTCA 
GAGATATCAGGGAATGTTCAATTTAAGGGGCGTAACCTTGTTGAACTATCAGAAGAAGAGTGGACTAAGGTACGCGGGAATGAGATTTCTATGATT 
TTCCAAGACCCTATGACTAGTTTGGATCCAACGATGAAAATTGGCATGCAAATAGCAGAACCAATGATGATTCATCAAAAAATTTCAAAAAAGGAT 
GCTTTAAAATTAGCTCTTGAGCTAATGAAAGATGTAGGTATCCCAAATGCTGAAGAGCATATTAATGATTACCCACATCAGTGGTCTGGAGGAATG 
CGCCAACGTGCGGTTATAGCGATTGCTTTAGCTGCTGATCCTGAAATTCTTATTGCTGATGAACCAACGACTGCTTTAGATGTAACAATTCAAGCA 
CAAATTTTGAACTTAATGAAAAAAATTCAAGCAGAACGAGACTCCTCCATTGTTTTCATAACTCATGACTTAGGGGTCGTTGCAGGGATGGCAGAC 
CGTGTAGCAGTTATGTATGCAGGGAAAATTGTTGAATTTGGAACTGTTGATGAAGTCTTTTATAATCCACAACATCCATATACTTGGGGATTATTG 
AATTCAATGCCGACAACCGACACAGAATCAGGTAGTTTAGAGTCAATTCCGGGAACACCACCAGATTTGTTGAACCCACCTAAAGGAGATGCATTT 
GCAGCTCGTAATGAATTTGCATTAGATATTGATCATGAAGAAGAACCACCGTACTTCAAAGTTTCAGAAACACATTTCGCTGCTACATGGCTTTTA 
GATGAAAGATCACCTAAGGTGCTTCCTCCATTACCGATCCAAAAACGTTGGGAAAAATGGAACGAGATTGAAGGGAGGAAAGCC 

SEQ ID 326 

MEKETILSVNNLHVDFHTYAGEVKAIRDVNFELKKGETLAIVGESGSGKSVTTRTLIGLNAKNSEISGNVQFKGRNLVELSEEEWTKVRGNEISMI 
FQDPMTSLDPTMKIGMQIAEPMMIHQKISKKDALKLALELMKDVGIPNAEEHINDYPHQWSGGMRQRAVIAIALAADPEILIADEPTTALDVTIQA 
QILNLMKKIQAERDSSIVFITHDLGWAGMADRVAVMYAGKIVEFGTVDEVFYNPQHPYTWGLLNSMPTTDTESGSLESIPGTPPDLLNPPKGDAF 
AARNEFALDIDHEEEPPYFKVSETHFAATWLLDERSPKVLPPLPIQKRWEKWNEIEGRKA 

SEQ ID 327 

ATGACTGAAAATCGAAAAAAATTAGTTGAAGTCAAAAATGTTTCTTTGACCTTCAATAAAGGAAAAGCTAATGAAGTGAGAGCAATTGATAATGTT 
AGTTTTGACATTTATGAAGGTGAAGTGTTTGGATTAGTTGGGGAATCTGGATCAGGAAAGACAACCGTTGGACGTTCAATTTTAAAACTTTATGAT 
ATTTCTGATGGAGAAATTACCTTTAATGGAGAAGTGATCTCACATCTGAAAGGTAAAGCATTACATAGTTTTCGTAAAGACGCTCAGATGATTTTT 
CAGGATCCTCAGGCTAGCTTAAACGGCCGTATGAAGATTCGTGATATCGTAGCAGAAGGTTTAGATATACATAAATTAGCTAAATCAAAATCAGAT 
CGTGATAGTAAAGTTCAGGCCCTATTAGATCTTGTAGGGTTAAATAAAGATCATTTAACACGTTATCCGCATGAATTTTCAGGTGGACAACGACAA 
CGTATCGGGATTGCACGTGCTTTAGCAGTAGAGCCTAAATTTATCATTGCTGATGAACCAATATCTGCCTTAGATGTTTCAATCCAAGCACAAGTT 
GTTAATTTAATGCAAAAATTGCAAAGAGAACAAGGATTGACTTATTTGTTTATCGCACATGATTTGTCTATGGTAAAATACATTTCAGATCGTATC 
GGTGTTATGCATTGGGGGAAACTGTTAGAAGTTGGAACATCTGATGATGTTTATAACAATCCAATCCACCCTTATACGAAGAGTCTATTATCAGCT 
ATTCCAGAACCAGATCCGGAGAGTGAACGTCAACGTGTTCACCAGCCGTATAATCCAGCTATTGAGCAAGACGGACAAGAACGTCAAATGCACGAG 
ATTACCCCTGGTCATTTTGTTTTATCTACACCCCAAGAAGCTGAAGAATATAAAAAACAAATATTA 

SEQ ID 328 

MTENRKKLVEVKNVSLTFNKGKANEVRAIDNVSFDIYEGEVFGLVGESGSGKTTVGRSILKLYDISDGEITFNGEVISHLKGICALHSFRKDAQMIF 
QDPQASLNGRMKIRDIVAEGLDIHKLAKSKSDRDSKVQALLDLVGLNKDHLTRYPHEFSGGQRQRIGIARALAVEPKFIIADEPISALDVSIQAQV 
VNLMQKLQREQGLTYLFIAHDLSMVKYISDRIGVMHWGKLLEVGTSDDVYNNPIHPYTKSLLSAIPEPDPESERQRVHQPYNPAIEQDGQERQMHE 
ITPGHFVLSTPQEAEEYKKQIL 

SEQ ID 329 

ATGTCTGAGAAATTAGTCGAAGTAAAAGACCTAGAAATTTCCTTCGGAGAAGGAAAGAAAAAATTTGTTGCAGTTAAAAATGCTAATTTCTTTATT 
AAAAAAGGAGAAACCTTTTCTTTAGTTGGAGAATCTGGGAGTGGTAAAACAACAATTGGTCGTGCTATTATTGGTTTGAACGATACTAGTTCAGGT 
CAAATTTTATACGATGGGAAAGTAATTAATGGCAGAAAATCAAAATCAGAAGCCAATGAGCTCATTCGTAAAATTCAAATGATTTTCCAAGATCCC 
GCTGCTAGTTTGAATGAACGGGCAACCGTTGACTACATCATTTCAGAAGGTCTTTATAACTTTAATCTGTTTAAAACAGAGGAAGAACGTAAAGAA 
AAAATTAAGAACATGATGGCCGAAGTTGGTTTGCTATCAGAGCATTTGACGCGCTACCCTCATGAATTTTCAGGAGGTCAACGTCAGCGGATCGGT 
ATCGCTAGAGCCCTAGTAATGAACCCTGAATTCGTTATTGCTGATCAACCGATTTCAGCTTTGGACGTTTCCGTTCGCGCACAGGTCTTGAATCTT 
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CTTAAAAGAATGCAAC3CCGAAAAAGGTTTGACTTATCTCTTCATTGCCCATGATCTTTCAGTCGTTCGCTTTATTTCAGATCGTATTGCGGTTATC 
CATAAAGGGGTTATTGTAGAAGTTGCAGAAACAGAAGAACTGTTTAATAACCCAATTCATCCCTACACCCAATCTTTGTTATCAGCCGTGCCTATC 
CCAGATCCAATTTTAGAGCGTCAAAAAGAACTTGTTGTCTATCATCCAGACCAACATGATTATACATTAGATAAGCCATCAATGGTTGAAATCAAA 
CCAAATCACTTTGTTTGGGCAAACCAAGCAGAAATTGAAAAATATCAAAAAGAATTG 

SEQ ID 330 

MSEKLVEVKDLEISFGEGKKKFVAVKNANFFIKKGETPSLVGESGSGKTTIGRAIIGLNDTSSGQILYDGKVINGRKSKSEANELIRKIQMIFQDP 
AASLNERATVDYIISEGLYNFNLFKTEEERKEKIKNMMAEVGLLSEHLTRYPHEFSGGQRQRIGIARALVMNPEFVIADEPISALDVSVRAQVLNL 
LKRMQAEKGLTYLFIAHDLSWRFISDRIAVIHKGVIVEVAETEELFNNPIHPYTQSLLSAVPIPDPILERQKELWYHPDQHDYTLDKPSMVEIK 
PNHFVWANQAEIEKYQKEL 

SEQ ID 331 

ATGACAAAAAACAATAAATCTGTCAGCGAGACAGAAAAGAGCAAAGCTCAAACTTTTAATGAGAGTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGG 
CGTGCC 

SEQ ID 332 

MTKNNKSVSETEKSKAQTFNESLILAQDERWRRA 

SEQ ID 333 

GTGACGGTAACTAACCAGAAAGGGACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTCCCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAA 
GCGAGCGCAGGCGGTTCTTTAAGTCTGAAGTTAAAGGCAGTGGCT 

SEQ ID 334 

MTVTNQKGTANYVPAAAVIRRSRALSGFIGRKASAGGSLSLKLKAVA 

SEQ ID 335 

TTGTACGCTTTGGAAACTGGAGGACTTGAGTGCAGAAGGGGAGAGTGGAATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAACACCGG 
• TGGCGAAAGCGGCTCTCTGGTCTG 

SEQ ID 336 

MYALETGGLECRRGEWNSMCSGEMRRYMEEHRWRKRLSGL 

SEQ ID 337 

GTGGCGAAAGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAAC 
GATGAGTGC 

SEQ ID 338 

MAKAALWSVTDAEARKRGEQTGLDTLWHAVNDEC 

SEQ ID 339 

GTGCTAGGTGTTAGGCCCTTTCCGGGGCTTAGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAAGG 
AAT 

SEQ ID 340 

MLGVRPFPGLSAAANALSTPPGEYDRKVETQRN 

SEQ ID 341 

TTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCC 
TTC 

SEQ ID 342 

MKLKGIDGGPHKRWSMWFNSKQREEPYQVLTSF 

SEQ ID 343 

TTGTTAGTTGCCATCATTAAGTTGGGCACTCTAGCGAGACTGCCGGTAATAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCARATCATCATGCCCCTTAT 
GACCTGGGCTACACACGTGCTACAATGGTTGGTACAACGAGTCGCAAGCCGGTGACGGCAAGC- 

SEQ ID 344 

MLVAIIKLGTLARLPVINRRKVGMTSNHHAPYDLGYTRATMVGTTSRKPVTAS 

SEQ ID 345 

TTGTTTAGTTTTGAGAGGTCTTGTGGGGCCTTAGCTCAGCTGGGAGAGCGCCTGCTTTGCACGCAGGAGGTCAGCGGTTCGATCCCGCTAGGCTCC 
ATTGAATCGAAAGGTTCAAATTGTTCATTGAAAATTGAATATCTATATCAAATTCCACGATCTAGAAATAGATTG 

SEQ ID 346 

MFSFERSCGALAQLGERLLCTQEVSGSIPLGSIESKGSNCSLKIEYLYQIPRSRNRL 

SEQ ID 347 

ATGAAAATTTTTGAGAAAGCTCCTGCCAAACTTAATTTAGGATTAGATATTAAAGGACGATGTGACGATGGTTATCATGAATTAGCTATGATTATG 
GTTAGTATTGATCTTAATGACTACGTTACCATTTCTGAGCTAAAGGAAGATTGTATTGTTATCGATTCTGATAGTAGCAAAATGCCTTTAAATAAT 
GATAATGATGTGTTTAAAGCTGCAGATATAATCAAAAATCAATATGGTATTAATAAAGGTGTTCATATTAGATTAGAAAAATCCATTCCTGTCTGT 
GCAGGACTGGGGGGTGGTTCTACTGATGCTGCTGCTACAATAAGAGCTCTTAATCGATTATGGAATCTTCAAATGGACTATGACGAAATGGTTGCT 
ATTGGTTTTAAAATTGGTAGTGATGTTCCTTATTGTCTTGGTGGGGGATGTTCGTTAGTATTAGGTAAAGGTGAAATTGTTAAACCCTTACCGACA 
TTGAGACCATGTTGGATAGTTCTGGTTAAGCCGGATTTTGGTATTTCAACTAAATCCATTTTTAGAGATATTGATTGTAAGTCTATAAGTAGAGTT 
GATATTGATTTATTAAAGTCTGCTATTTTGTCATCAGATTATCAGTTAATGGTCAAATCTATGGGAAATTCACTCGAGGATATTACAATTACTAAA 
AATCCAGTTATAAGTACAATAAAAGAACGTATGTTAAATTCTGGAGCCGATGTTGCATTAATGACAGGAAGTGGACCAACTGTTTTTTCAATGTGT 
TCTACAGAGAAAAAAGCTGATCGTGTTTTTAATAGTATGAAAGGTTTTTGCAAAGAAGTTTATAAAGTTAGGTTGTTGAGA 

SEQ ID 348 

MKIFEKAPAKLNLGLDIKGRCDDGYHELAMIMVSIDLNDYVTISELICEDCIVIDSDSSKMPLNNDNDVFKAADIIKNQYGINKGVHIRLEKSIPVC 
AGLGGGSTDAAATIRALNRLWNLQMDYDEMVAIGFKIGSDVPYCLGGGCSLVLGKGEIVKPLPTLRPCWIVLVKPDFGISTKSIFRDIDCKSISRV 
DIDLLKSAILSSDYQLMVKSMGNSLEDITITKNPVISTIKERMLNSGADVALMTGSGPTVFSMCSTEKKADRVFNSMKGFCKEVYKVRLLR 

SEQ ID 349 

ATGATGGATATTGGTATACCGATTGGTAGTGATGTGCCTTATTGCTTGCTTTCAGGTTGTGCCCAAGTCACTGGTAAAGGTGAAGTGGTTTGTCGC 
ATTTTGGGGCTGTTATCGTCTTGGGTGGTTTTGGTTAAACCAGATTTTGGTATCTCGACT 

SEQ ID 350 

MMDIGIPIGSDVPYCLLSGCAQVTGKGEWCRILGLLSSWWLVKPDFGIST 

SEQ ID 351 

ATGACAGTTTTAGAACAAAAATTAGACCATTTAGTGAGTCAAATCTTGCTTAAAGCAGAAAATCAACATGAATTATTGTTTGGTACTTGTCAAAGT 
GATGTTAAATTGACTAATACGCAAGAACACATTCTGATGCTTTTATCACAAGAGCAGTTGACAAATTCTGATTTAGCTAAGAAGTTAAATATTAGT 
CAGGCAGCTGTAACTAAAGCAGTAAAAAGTTTAATTTCTCAGGATATGTTGAAAGCGAATAAAGATTCTAAAGATGCTCGTATTACTTATTTTGAG 
TTATCTGAACTTGCTAAACCCATTGCAGATGAACACACACATCATCATGACAATACGTTAGGGGTTTACGGAAGATTAGTAAATCATTTTTCAAAG 
GACGAAAAGGTCGTTTTAGAACGTTTTCTTGATCTTTTCTCTAGAGAATTAGAAGGG 
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SEQ ID 352 

MTVLEQKLDHLVSQILLKAENQHELLFC3TCQSDVKLTNTQEHILMLLSQEQLTNSDLAKKLNISQAAVTKAVKSLISQDMLKANKDSKDARITYFE 
LSELAKPIADEHTHHHDHTLGVyGRLVNHFSKDEKWLERFLDLFSRELEG 

SEQ ID 353 

ATGGGGATTTTAGAAAAAAAACTTGATAACTTAGTAAATACTATTTTATTAAAAGCAGAAAATCAGCATGAGTTATTATTTGGAGCTTGTCAAAGT 
GACGTTAAGCTTACTAATACGCAAGAACATATTTTAATGTTACTATCTCAGCAACGTCTCACTAATACAGATTTGGCTAAGGCATTAAATATTAGT 
CAGGCGGCAGTAACTAAGGCTATCAAGAGTTTGGTCAAACAAGACATGTTAGCAGGAACTAAGGATACGGTTGATGCTAGGGTGACTTATTTTGAA 
TTAACCGAGTTAGCTAAGCCTATTGCGTCAGAACATACCCATCATCATGATGAAACCTTAAATGTTTACAACCGTTTATTACAAAAATTCTCCGCG 
AAAGAATTAGAGATTGTAGATAAGTTTGTAACAGTTTTTGCTGAGGAATTAGAAGGG 

SEQ ID 354 

MGILEKKLDNLVNTILLKAENQHELLFGACQSDVKLTNTQEHILMLLSQQRLTNTDLAKALNISQAAVTKAIKSLVKQDMLAGTKDTVDARVTYFE 
LTELAKPIASEHTHHHDETLNVYNRLLQKFSAKELEIVDKFVTVFAEELEG 

SEQ ID 355 

ATGCGATATATTACAGTTAGTGGTCTTACTTTTCAGTACGATAGCGATCCTGTGCTGGAAGGGGTTAATTACCATTTAGACAGTGGGGAGTTTGTT 
ACCTTAACAGGTGAAAATGGGGCTGCTAAATCAACTTTAATAAAGGCTACTTTAGGTATTTTAACGCCCAAAGTGGGTACAGTTAATATCTCTAAA 
GAAAACAAAGAAGGAAAAAAATTACGTATTGCCTATTTACCTCAACAGATTGCAAGTTTTAACGCTGGCTTTCCATCGTCAGTTTATGAATTTGTG 
AAATCTGGACGATACCCTAGAAATGGTTGGTTTAGAAGACTGACTAAACATGATGAAGAACATATTAGGGTTAGTTTAGAAGCTGTTGGTATGTGG 
GATAATCGCCATAAAAAGATAGGAAGTTTATCTGGCGGTCAAAAGCAGAGGGCTGTCATTGCTAGGATGTTTGCTTCTGATCCAGATATTTTTGTA 
TTGGATGAGCCAACAACTGGTATGGACGCAGGGACTACTGAGAAATTTTATGAGTTAATGCATCATAATGCTCATAAGCATGGTAAGTCTGTTTTG 
ATGATTACTCACGATCCTGATGAAGTAAAGGGGTATGCTGACCGAAATATTCATCTTGTTAGGAACCAATCTTTACCATGGCGTTGTTTCAATGTC 
CATACAAACGAAATGGAGGTTGAATCAGATGCTACT 

SEQ ID 356 

MRYITVSGLTFQYDSDPVLEGVNYHLDSGEFVTLTGENGAAKSTLIKATLGILTPKVGTVNISKENKEGKKLRIAYLPQQIASFNAGFPSSVYEFV 
KSGRYPRNGWFRRLTKHDEEHIRVSLEAVGMWDNRHKKIGSLSGGQKQRAVIARMFASDPDIFVLDEPTTGMDAGTTEKFYELMHHNAHKHGKSVL 
MITHDPDEVKGYADRNIHLVRNQSLPWRCFNVHTNEMEVESDAT 

SEQ ID 357 

ATGAGATACATATCAGTGAAAAATCTCTCCTTTCAATATGAAAGTGAGCCAGTTTTAGAAGGGATCACTTATCATTTAGATAGTGGAGAATTTGTC 
ACCATGACCGGTGAAAATGGTGCTGCAAAGTCAACCTTAATAAAAGCAACCTTAGGAATTTTACAACCAAAGGCTGGACGAGTTACTATTGCTAAA 
AAAAATAAAGACGGTAAACAATTAAGAATTGCTTACTTGCCGCAGCAAGTAGCTAGCTTTAACGCTGGTTTTCCATCCACCGTTTACGAGTTTGTC 
AAATCAGGTCGCTACCCACGTAGTGGTTGGTTTAGACATTTGAACAAACACGATGAAGAGCATGTGCAAGCAAGCTTAGAAGCAGTCGGCATGTGG 
GAAAACCGTCATAAGAGAATTGGTAGTTTATCAGGTGGTCAAAAACAACGTGTGGTTATTGCCCGTATGTTTGCTTCTGACCCTGATATTTTTGTG 
CTAGACGAGCCAACAACGGGAATGGATAGCGGTACTACTGATACCTTTTATGAACTGATGCACCACAGTGCACATCAACATGGGAAATCCGTTCTG 
ATGATTACCCATGACCCAGAAGAAGTGAAGGCTTATGCTGATCGGAACATTCATTTAGTCAGAAACCAAAAACTTCCTTGGCGTTGTTTCAACATT 
CATGAAGCTGAAACAGATGACGAAAAAGGAGGTCATGGTCATGCT 

SEQ ID 358 

MRYISVK3SILSFQYESEPVLEGITYHLDSGEFVTMTGBNGAAKSTLIKATLGILQPKAGRVTIAKKNKDGKQLRIAYLPQQVASFNAGFPSTVYEFV 
KSGRYPRSGWFRHLNKHDEEHVQASLEAVGMWENRHKRIGSLSGGQKQRWIARMFASDPDIFVLDEPTTGMDSGTTDTFYELMHHSAHQHGKSVL 
MITHDPEEVKAYADRNIHLVRNQKLPWRCFNIHEAETDDEKGGHGHA 

SEQ ID 359 

TTGTATACAGTACGCAAATACTCTAATACAACTGCCGCCAAAGTAACAACGAAAATAGTTGACCATGTAGGCGAGATACCTAAAACAACGCCTAAT 
GCAACACCGGCTAAGGAAACG 

SEQ ID 360 

MYTVRKYSNTTAAKVTTKIVDHVGEIPKTTPNATPAKET 

SEQ ID 361 

ATGTCCATACAAACGAAATGGAGGTTGAATCAGATGCTACTTGATATGCTTTCCTATGATTTTATGCAACGAGCGCTCTTAGCAGTTGTGGCTATT 
AGTATTTTTGCTCCAATTTTAGGCATCTTCCTAATTTTACGTCGTCAGAGTTTGATGAGTGATACTTTGAGTCACGTTTCCTTAGCCGGTGTTGCA 
TTAGGCGTTGTTTTAGGTATCTCGCCTACATGGTCAACTATTTTCGTTGTTACTTTGGCGGCAGTTGTATTAGAGTATTTGCGTACTGTATACAAA 
CATTATATGGAAATATCAACTGCTATCCTGATGTCGATGGGGTTGGCTATATCTTTAATCGTTATGAGTAAAGCTCATAATGTTGGTAATGTCAGT 
CTTGAACAGTATTTATTTGGTTCTATTATTACTATTGGGAAGGAACAAGTGATTGCTTTGTTTGTTATTGCATTAATCACTTTTATTTTAACCATC 
CTATTTATTAGACCAATGTATATATTAACGTTTGATGAGGATACAGCTTTTGTAGATGGATTGCCTGTGCGTACAATGTCTATTTTGTTCAATGTT 
GTTACAGGTATTGCTATTGCATTAACAATTCCTGCCGCAGGTGCTCTATTGGTGTCAACTATTATGGTTTTACCAGCTAGTATTGCTATGCGGTTA 
GGTCGAAATTTTAAAACTGTTATTTTTCTGGGTATGTTAATTGGATTTGTGGGAATGGTAGCTGGTATTTTCCTTTCGTATTATTGGGAGACACCT 
GCTAGTGCAACAATAACGATGATTTTTATTGGCATTTTCCTATTAGTTAGCTTAGTAGGCTTGCTTCGCAAACGT 

SEQ ID 362 

MSIQTKWRLNQMLLDMLSYDFMQRALLAWAISIFAPILGIFLILRRQSLMSDTLSHVSLAGVALGWLGISPTWSTIFWTLAAWLEYLRTVYK 
HYMEISTAILMSMGLAISLIVMSKAHNVGNVSLEQYLFGSIITIGKEQVIALFVIALITFILTILFIRPMYILTFDEDTAFVDGLPVRTMSILFNV 
VTGIAIALTIPAAGALLVSTIMVLPAS IAMRLGRNFKTVIFLGMLIGFVGMVAGIFLSYYWETPASATITMIFIGIFLLVSLVGLLRKR 

SEQ ID 363 

ATGGTCATGCTTGATATTTTATTCTATGATTTCATGCAACGGGCGGTAATGGCGGTAGTTGCCATTAGTATTTTTGCTCCGATTTTAGGTATTTTC 
CTTATTTTACGTCGTCAAAGTTTGATGAGCGATACCCTTAGTCATGTTTCTTTGGCTGGGGTAGCGCTTGGGGTAGTCCTTGGTATTTCACCAACC 
ATCACTACTATTATTGTTGTGGTTTTAGCTGCTATTTTGTTAGAATACCTGCGTGTAGTTTACAAACACTACATGGAGATTTCAACGGCGATTTTG 
ATGTCACTTGGCTTGGCCCTATCTCTGATTATTATGAGTAAGTCGCATAGTTCATCAAGCATGAGTTTAGAACAATACCTTTTTGGATCGATCATC 
ACGATTAGTATGGAACAAGTTGTCGCCTTGTTTGCTATTGCTGCGATTATTTTAATCTTGACCGTTCTCTTCATTAGACCGATGTACATTCTGACC 
TTTGATGAAGATACTGCTTTTGTAGATGGTTTGCCCGTTCGCTTGATGTCTGTTCTATTCAATATCGTCACTGGGGTTGCTATTGCTTTGACCATT 
CCAGCAGCAGGAGCACTTTTGGTTTCTACCATTATGGTCTTGCCAGCAAGTATCGCAATGAGATTGGGTAAAAACTTTAAAACAGTTATCTTACTG 
GGAATTGTCATCGGTTTTAGCGGTATGTTATCTGGTATTTTCTTATCTTATTTCTTTGAAACGCCAGCTAGTGCCACTATTACCATGATTTTCATT 
AGTATTTTCCTCTTAGTTAGTCTAGGTGGAATGCTTAAAAAACGGTTATTT 

SEQ ID 364 

MVMLDILFYDFMQRAVMAWAISIFAPILGIFLILRRQSLMSDTLSHVSBAGVALGWLGISPTITTIIVWLAAILLEYLRVWKHYMEISTAIL 
MSLGLALSLIIMSKSHSSSSMSLEQYLFGSIITISMEQWALFAIAAIILILTVLFIRPMYILTFDEDTAFVDGLPVRLMSVLFNIVTGVAIALTI 
PAAGALLVSTIMVLPAS IAMRLGKNFKTVILLGIVIGFSGMLSGIFLSYFFETPASATITMIFISIFLLVSLGGMLKKRLF 

SEQ ID 365 

GTGACTCCAATATACGAAGGAAATAATTTAGTACCTAGCCGAGTTGAACTTCAGTATGTTGGAATTGATAAACAAGGAAAACTTCTAGAAATCAAA 
TTAGGCGGCGGCAAAGAACAAGTTGATGAATACGGCGTCACAACTGT'EACATTAGAAAATACGTCTCCACTCGCAAAAATTGATTACAAAACTGGT 
ATGCTAATCAAAGAAGATGGGAAACAGGCAGAAGAAGGTGAAGATCCAAATAGGGATGCTGATGAAAACGAAGCAGCTATTGAAAGTGCATCTGAT 
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ATAGAAC3AAAATACTAACACTAATACTTCTGAATCAGATACAAATAATGTAGCTCCCCAAAATAGAATCGTCTACGTTGCAAATAAGGGTCGTTCA 

AATACTTATTGGTATAGTTTAGAAAACATAAAAAATGCAAATACCGCTAATATCGTTCAAATGACTGAACAAGAAGCGTTAAATCAACACAAACAT 
CACAGCACTACTGAAGCACAA 

SEQ ID 366 

MTPIYEGNNLVPSRVELQYVGIDKQGKLLEIKLGGGKEQVDEYGVTTVTLENTSPLAKIDYKTGMLIKEDGKQAEEGEDPNSDADENEAAIESASD 
IEENTNTNTSESDTNNVAPQNRIVYVANKGRSNTYWYSLENIKNANTANIVQMTEQEALNQHKHHSTTEAQ 

SEQ ID 367 

ATGGATATGTCTAAATCAAATCGTCGTACTTGGCAAGGTTTAGTTGTTATTTTAATAGCTATTCTCACCACTTTTACCACAAGTACTGTTACGGCA 
GCCAGAAAAATTAGAAATTTCCCTGATACCACGGAAATTTTGTTAGGAACGAAGGCGACTGAGACACCAGGAATCTTACCATTCACTGGTAGCTAC 
CAATTAGTTTTGGGCGATCTTGACAATCTGCAAAGGCCAACCTTCGCACACATCCAGCTAAAAGATCAAGATGAGCCTAATATTAAACGAAAAGGA 
CTTAAATTCAATCCTCCTGGCTGGCATAATTACAAATTGACTGACGCTAATGGAAAAACAACTTGGTTAATGGACCGTGGCCATTTAGTTGGTTAC 
CAATTTAGCGGCTTAAATGACGAGCCTAAAAACCTAGTTACAATGACAAAATATCTTAATACTGGCTTTAGTGACAAAAATCCTTTAGGAATGCTC 
TATTATGAAAATAGATTAGATAGCTGGTTAGCTCTACACCCTAACTTCTGGCTAGACTATAAAGTTACTCCTGTTTATCATAAAAATGAGTTAGTT 
CCTCGCCAAGTAGTTCTACAGTATGTTGGAATTGATGAAAATGGAGATCTACTTCAAATTAAGTTAGGTAGTGAAAAAGAAAGTGTAGACAACTTr 

GGAGTAACATCAGTTACATTAGATAACGTATCTCCTTTAGCTGAATTGGATTACCAAACAGGAATGATGCTAGATTCAACTCAAAACGAAGAAGAT 
AGTAATTTAGAAACCGAAGAGTTTGAAGAAGCGGCT 

SEQ ID 368 

MDMSKSNRRTWQGLWILIAILTTFTTSTVTAARKIRNFPDTTEILLGTKATETPGILPFTGSYQLVLGDLDNLQRPTFAHIQLKDQDEPNIKRKG 
LKFNPPGWHNYKLTDANGKTTWLMDRGHLVGYQFSGLNDEPKNLVTMTKYLNTGFSDKNPLGMLYYENRLDSWLALHPNFWLDYKVTPVYHKNELV 
PRQWLQYVGIDENGDLLQIKLGSEKESVDNFGVTSVTLDNVSPLAELDYQTGMMLDSTQNEEDSNLETEEFEEAA 

SEQ ID 369 

ATGAATATTTTTGATGAACTCAAAGAACGTGGACTCGTTTTTCAGACAACTGACGAAGATGCTTTACGCAAAGCTCTTGAAGAAGGTTCTGTCTCT 

TACTATACTGGCTACGATCCTACGGCTGACAGCCTTCATCTTGGACATTTAGTTGCTATTTTAACCTCTCGTCGCTTACAACTTGCTGGTCACAAG 

CCTTATGCACTTGTGGGAGGCGCAACTGGACTTATTGGGGACCCTTCATTTAAAGATGTTGAGCGCAGTTTACAAACAAAGAAAACTGTAGTTAGT 

TGGGGTAATAAAATCCGCGGTCAATTATCTAATTTTCTAGAGTTTGAAACAGGTGATAACAAAGCTGTATTGGTAAATAATTATGATTGGTTCAGC 

AATATTAGTTTCATTGATTTCTTACGAGATGTTGGTAAATATTTTACTGTCAATTATATGATGAGTAAAGAATCTGTTAAAAAACGTATCGAAACA 

GGGATTTCCTATACTGAATTTGCTTATCAAATTATGCAAGGATATGACTTTTACGAATTAAATAAGAACTATAATGTCACTTTGCAAATTGGTGGT 

TCTGACCAATGGGGCAACATGACTGCTGGAACCGAACTTATTAGACGAAAATCAAATGGTGTATCTCATGTTATGACTGTTCCATTGATAACAGAT 

TCTACAGGAAAAAAATTCGGAAAATCTGAAGGAAATGCTGTTTGGCTTGATGCTGACAAAACCTCTCCTTATGAAATGTACCAATTTTGGCTCAAT 

GTTATGGATGCTGATGCCGTTCGCTTCCTTAAGATTTTTACATTCCTAAGCCTTAAAGAAATAGAAGATATACGTATTCAATTCGAGGAAGCACCT 

CACCAACGCTTAGCACAAAAAACACTAGCACGTGAAGTTGTAACTCTTGTTCATGGTGAAAAAGCTTATAAGGAGGCCGTTAATATCACGGAACAG 

CTATTTGCTGGCAATATAAAAGGATTGTCTGTTAAAGAGCTCAAACAAGGTTTACGTGGAGTACCAAATTATCACGTTCAGACGGAAGATAACCTC 

AATATCATAGACCTTCTAGTCACTTCAGGAGTTGTCAATTCTAAACGTCAAGCTCGAGAAGATGTCTCCAATGGAGCTATTTATATTAATGGAGAT 

CGTATTCAAGATTTAGAATATACTATCTCAGAAAATGATAAGCTTGAAAATGAAATTACAGTCATTCGTCGTGGAAAGAAAAAATACTTTGTATTA 
AACTTTAAA 

SEQ ID 370 

MNIFDELKERGLVFQTTDEDALRKALEEGSVSYYTGYDPTADSLHLGHLVAILTSRRLQLAGHKPYALVGGATGLIGDPSFKDVERSLQTKKTWS 
WGNKIRGQLSNFLEFETGDNKAVLVNNYDWFSNISFIDFLRDVGKYFTVNYMMSKESVKKRIETGISYTEFAYQIMQGYDFYELNKNYNVTLQIGG 
SDQWGNMTAGTELIRRKSNGVSHVMTVPLITDSTGKKFGKSEGNAVWLDADKTSPYEMYQFWLNVMDADAVRFLKIFTFLSLKEIEDIRIQFEEAP 
HQRLAQKTLAREWTLVHGEKAYKEAVNITEQLFAGNIKGLSVKELKQGLRGVPNYHVQTEDNLNIIDLLVTSGWNSKRQAREDVSNGAIYINGD 
RIQDLEYTISENDKLENEITVIRRGKKKYFVLNFK 

SEQ ID 371 

ATGAATATTTTTGAAGAACTCAAAGCTCGTGGCTTGGTCTTTCAAACGACTGATGAACAAGCCCTTGTCAAAGCATTAACAGAAGGGCAAGTATCC 

TATTATACCGGTTATGATCCAACCGCTGACAGCCTTCATCTGGGCCATCTAGTGGCTATCTTAACATCTCGTCGCTTGCAACTAGCAGGGCACAAA 

CCTTACGCTCTTGTGGGGGGTGCCACAGGTTTAATTGGTGATCCTTCCTTTAAAGATGCAGAGCGCAGCCTTCAAACCAAAGAAACAGTTTTGGAG 

TGGAGTGACAAGATTAAAGGGCAGTTGTCTACTTTCCTTGATTTTGAAAATGGTGATAATAAAGCAGAGCTTGTCAACAACTACGACTGGTTCTCG 

CAAATCAGCTTTATTGACTTCCTCCGTGATGTCGGTAAATACTTCACCGTTAACTACATGATGAGTAAAGACTCTGTTAAAAAACGCATTGAAACA 

GGCATTTCTTACACTGAGTTTGCTTACCAAATCATGCAGGGCTACGACTTCTACGAACTCAATGACAAGCATAATGTAACCTTACAAATTGGCGGC 

TCTGACCAGTGGGGTAATATGACAGCTGGTACTGAATTGCTCCGCAAAAAGGCTGATAAAACTGGGCACGTCATGACTGTACCACTCATCACTGAC 

TCAACCGGGAAAAAATTCGGTAAATCAGAAGGTAATGCTGTCTGGCTTGATGCCGATAAGACGTCTCCTTACGAGATGTACCAATTCTGGTTAAAT 

GTCATGGATGATGATGCAGTGCGTTTCTTGAAAATCTTCACCTTCTTATCTCTAGATGAGATTGCAGAAATTGAAACTCAATTTAATGCCGCTCGT 

CACGAGCGTCTCGCTCAAAAAACCTTGGCACGCGAAGTGGTTACCTTGGTTCATGGCGAAGAAGCTTATAAACAAGCTCTTAACATTACCGAGCAG 

TTATTTGCTGGAAACATCAAAAATCTTTCTGCCAATGAATTAAAACAAGGATTGAGCAATGTACCAAATTATCACGTTCAATCAATAGACAATCAT 

AATATTGTCGAGATTTTAGTAGCTGCTAAGATTTCCCCATCAAAACGCCAGGCGCGTGAAGACGTGCAAAATGGAGCAATCTACATTAACGGAGAC 

CGCGTTCAAGATTTAGATTACCAATTAAGTAATGATGATAAAATTGATGATCAATTAACCGTTATTCGCCGCGGTAAGAAAAAATACGCTGTTCTC 
ACTTAC 

SEQ ID 372 

MNIFEELKARGLVFQTTDEQALVKALTEGQVSYYTGYDPTADSLHLGHLVAILTSRRLQLAGHKPYALVGGATGLIGDPSFKDAERSLQTKETVLE 
WSDKIKGQLSTFLDFENGDWKAELVNNYDWFSQISFIDFLRDVGKYFTVNYMMSKDSVKKRIETGISYTEFAYQIMQGYDFYELNDKHNVTLQIGG 
SDQWGNMTAGTELLRKKADKTGHVMTVPLITDSTGKKFGICSEGNAWLDADKTSPYEMYQFWLNVMDDDAVRFLKIFTFLSLDEIAEIETQFNAAR 
HERLAQKTLAREWTLVHGEEAYKQALNITEQLFAGNIKNLSANELKQGLSNVPNYHVQSIDNHNIVEILVAAKISPSKRQAREDVQNGAIYINGD 
RVQDLDYQLSNDDKIDDQLTVIRRGKKKYAVLTY 

SEQ ID 373 

ATGTTTAAAGGTAATAAGAAGTTGAATAGTTCTAAATTAGGTGATTACACACCACTTGAATTTGGTTCTATTTTTTTAAGAATTGTAAAGCTTTTA 
TCAGATTTCATCTATGTTATTATTTTACTATTTGTTATGCTCGGAGTAGGACTTGCAGTAGGGTATCTTGCTAGTCAAGTTGACTCTGTTAAAGTA 
CCAAGTAAAAATAGTTTAGTGACACAAGTTAATACACTTACTAGGGTGTCTAGGTTAACTTATTCTGATAAATCACAAATTTCAGAGATTGCCACT 
GATTTACAACGTACACCAGTGGCAAAGGATGCTATATCTGATAATATTAAAAAGGCTATCATTGCAACAGAGGACGAAAATTTCAATGACCATAAA 
GGTGTAGTTCCCAAAGCCGTACTACGTGCTGCAGCGGGATCTGTTCTGGGGTTTGGAGAGAGTAGCGGTGGTTCAACGCTGACACAACAATTATTA 
AAGCAGCAAATTTTGGGAGATGATCCGTCATTTAAACGCAAATCAAAAGAAATTATTTATGCTCTAGCATTAGAGCGTTACATGGATAAGGATTCG 
ATTTTATCAGATTATTTAAATGTATCACCGTTTGGTCGCAATAACAAAGGACAGAATATTGCAGGTATTGAAGAAGCAGCACAAGGGATTTTTGGA 
GTTTCCGCAAAAGATTTAACAATTCCTCAGGCAGCTTTCCTTGCAGGTTTACCGCAAAGTCCTATTGTATATTCTCCTTATACTGCAGATGCCCAG 
TTGAAATCAGATAAAGATCTTAGTTTTGGTATAAAGCGCCAAAAAAATGTGTTATACAATATGTATAGAACGAGAGCTTTAACCAAAGATGAGTAC 
AAATCCTACAAAGATTATGACATCAAAAAAGATTTTATCAAACCTGCAGTGGCGACAACAAATCATCATGATTATCTTTACTACTCGGCATTATCT 
GAAGCTCAAAAAGTGATGTACAATTACCTCATTAAAAAGGATAATGTTTCAGAGCATGATTTAAAAAATGATGAGACTAGAGCGACGTACAGACAC 
CGCGCTATTGAAGAGATTCAACAGGGAGGGTATACTATTAAAACTACTATCAATAAATCTGTTTATCAAGCCATGCAGGATGCTGCAGCTCAATAC 
GGAGGGTTGTTAGATGATGGTACTGGCAAGGTTCAAATGGGAAATGTACTAACGGACAATTCTAGTGGTGCTATTATAGGATTTATTGGTGGTCGT 
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AACTATAGTGAGAATCAAAATAACCATGCTTTTGATACGGCACGCTCTCCAGGGTCAAGTATTAAACCGATATTACCTTACGGAATTGCTATTGAT 
CAAGGGATGTTAGGAAGTGGTAGTGTTCTTTCAAATTATCCAACGACATATTCAAGTGGCGAAAAGATTATGCATGCGGATGAAGAAGGTACTGCT 
ATGGTTAACCTTCAAGAGTCATTGGACATTTCTTGGAACATTCCAGCTTTCTGGACTTACAAGATGCTACGAGATCGAGGCGTTGATGTAAAAAAC 
TATATGGAGAAATTAGACTATCCAATTGAAAACTTTGGTATAGAAAGTTTACCACTTGGTGGTGGTATTGATACGTCAGTTGCTCAGCAAACAAAC 
CTTTATCAAATGATTGCAAATGGTGGTGTTTATCATAAGCAGTATATGATAGAAAGTATAGAGGATAGTAATGGGAAAGTGATTTATAATCACGAA 
AGTAAACCTGTCCGTGTCTTTTCGAAAGCAACAGCTACTATCTTACAGCAGCTATTACATGGACCAATTAACTCCGGAAAGACTACAACCTTTAAA 
AATCGCTTACAAGGTTTAAATAGTGGTTTAGCTGGGGTAGATTGGATTGGAAAAACGGGTACTACTAACTCAACTTCTGATGTTTGGTTGATGCTT 
TCTACACCTAAAGTGACTTTAGGTGGATGGGCAGGACATGATAATAATGCCTCTTTAGCGAAATTGACAGGTTACAATAATAATGCTAATTATATG 
GCTCACTTGGTTAATGCTATTAATAATGCAGATGGCAATACTTTTGGTAAGTCAGAAAGGTTTAGACTTGATGATAGCGTTATAAAAGCTAAAGTT 
CTTAAGTCTACAGGTTTACAGCCAGGTGTAGTAACAGTAAACGGTCGTCGAATCACTGTTGGAGGTGAAAGCACAACAAGTTATTGGGCAAAAAAT 
GGACCTGGAACGATGACCTATCGTTTTGCTATTGGGGGAACTGATAGTGATTATCAAAAAGCTTGGTCTACTTTGGGTGGAAAACGA 

SEQ ID 374 

MFKGNKKLNSSKLGDYTPLEFGSIFLRIVKLLSDFIYVIILLFVMLGVGLAVGYLASQVDSVKVPSKNSLVTQVNTLTRVSRLTYSDKSQISEIAT 
DLQRTPVAKDAISDNIKKAIIATEDENFNDHKGWPKAVLRAAAGSVLGFGESSGGSTLTQQLLKQQILGDDPSFKRKSKEIIYALALERYMDKDS 
ILSDYLNVSPFGRNNKGQNIAGIEEAAQGIFGVSAKDLTIPQAAFLAGLPQSPIVYSPYTADAQLKSDKDLSFGIKRQKNVLYNMYRTRALTKDEY 
KSYKDYDIKKDFIKPAVATTNHHDYLYYSALSEAQKVMYNYLIKKDNVSEHDLKNDETRATYRHRAIEEIQQGGYTIKTTINKSVYQAMQDAAAQY 
GGLLDDGTGKVQMGNVLTDNSSGAIIGFIGGRNYSENQNNHAFDTARSPGSSIKPILPYGIAIDQGMLGSGSVLSNYPTTYSSGEKIMHADEEGTA 
MVNLQESLDISWNIPAFWTYKMLRDRGVDVKNYMEKLDYPIENFGIESLPLGGGIDTSVAQQTNLYQMIANGGVYHKQYMIESIEDSNGKVIYNHE 
SKPVRVFSKATATILQQLLHGPINSGKTTTFKNRLQGLNSGLAGVDWIGKTGTTNSTSDVWLMLSTPKVTLGGWAGHDNNASLAKLTGYNNNANYM 
AHLVNAINNADGNTFGKSERFRLDDSVIKAKVLKSTGLQPGWTVNGRRITVGGESTTSYWAKNGPGTMTYRFAIGGTDSDYQICAWSTLGGKR 

SEQ ID 375 

ATGAGGTATTTTATGGTGAAATGGAACACGAAACAAAAGCGTATAAGTCATCAAAGATTAGGTCTCTTGGATTTGGGGCCGGTGCTATTACGTACG 
TTGAGACTACTGTCTAACTTTTTTTATATTGTTATCTTCCTTTTTGGAATGATGGGATTTGGTATGGCATTTGGGTATTTGGCTAGTCAGATTGAA 
TCTGTTAAGGTACCAAGTAAAGAAAGTTTAGTCAAACAAGTTGAATCATTAACGATGATTTCGCAAATGAACTATTCTGATAATAGTTTAATTTCT 
ACTTTAGATACGGATTTACTTCGAACACCAGTAGCTAATGATGCGATTTCAGAGAATATCAAAAAAGCTATTGTATCAACAGAAGACGAACATTTT 
CAAGAACATAAAGGTATCGTGCCAAAAGCTGTTTTTCGGGCAACATTGGCTTCTGTATTGGGATTTGGAGAAGCTAGTGGAGGTTCGACCTTAACA 
CAGCAATTAGTCAAGCAACAAGTTTTGGGAGACGATCCCACATTTAAGCGCAAGTCTAAGGAGATCGTTTACGCTCTTGCCTTAGAGCGTTATATG 
TCCAAAGACAATATCTTATGTGATTATCTTAATGTTTCACCTTTTGGCCGTAACAACAAGGGTCAAAATATTGCTGGTGTTGAAGAAGCTGCGCGT 
GGCATTTTTGGCGTTTCTGCCAAAGATTTAACGGTGCCACAGGCAGCATTTTTGGCGGGTCTTCCGCAGAGTCCTATTGTTTACTCTCCTTATTTG 
TCAACGGGACAACTGAAATCAGAAAAGGACATGGCTTATGGCATCAAGCGTCAGCAAAATGTTCTCTTTAACATGTACCGTACAGGTGTTCTGTCT 
AAAAAAGAATACGAGGACTATAAGGCTTATCCGATTCAAAAGGATTTTATTCAACCGGGAAGTGCAATAGTAAATAATCACGATTACCTTTATTAC 
ACGGTGTTAGCGGATGCTAAGAAAGCCATGTATAGCTATTTGATTAAGCGAGATAAGGTGTCTAGTCGTGACTTGAAAAATGACGAGACTAAGGCT 
GCTTATGAAGAGAGAGCCTTAACAGAATTGCAACAGGGTGGCTATACCATCACCACAACCATTAATAAGCCTATTTACAATGCGATGCAGACAGCG 
GCAGCTCAGTTTGGTGGCTTGTTAGATGATGGCACTGGTACAGTTCAAATGGGAAATGTCTTGACAGACAATGCGACTGGTGCTGTGTTAGGTTTT 
GTTGGTGGTAGAGATTATGCTCTGAATCAAAATAATCATGCTTTCAATACAGTTAGATCGCCAGGTTCTAGCATTAAACCGATAATCGCTTATGGT 
CCTGCTATTGATCAAGGTTTAATGGGGAGTGCTAGCGTTTTGTCTAATTACCCAACAACTTACTCGAGTGGCCAAAAAATCATGCATGCTGATAGT 
GAAGGAACAGCCATGATGCCACTTCAAGAGGCCCTAAATACTTCTTGGAACATCCCAGCTTTTTGGACACAGAAATTACTGCGTGAAAAAGGTGTC 
GATGTCGAAAATTATATGACAAAAATGGGTTATAAGATTGCAGACTACTCGATTGAAAGTTTACCTCTAGGGGGCGGTATTGAAGTCTCGGTTGCT 
CAACAAACCAATGCTTACCAAATGCTTTCAAACAATGGCTTATATCAAAAGCAATATATTGTAGATAAGATTACTGCTAGCGATGGTACAGTCGTT 
TACAAACATGAAAATAAGCCAATTCGTATTTTTTCTGCAGCAACAGCTACGATTTTACAAGAATTGTTGAGAGGTCCGATTACTTCAGGCGCTACG 
ACTACTTTCAAGAACCGTTTGGCGGCTATTAATCCGTGGCTTGCTAATGCTGATTGGATTGGTAAGACCGGAACAACTGAGAATTATACGGATGTT 
TGGCTAGTCCTGTCTACTCCAAAAGTTACTTTAGGCGGTTGGGCAGGACATGATGACAATACCTCATTAGCGCCATTAACAGGATATAACAATAAT 
TCTAATTATCTTGCCTATTTAGCTAATGCCATTAATCAGGCCGATCCCAATGTTATTGGAGTAGGGCAACGCTTCAACTTAGATCCAGGAGTCATT 
AAGGCGAATGTCTTGAAGTCAACAGGTTTACAACCAGGAACTGTTAATGTCAATGGACATACTTTTTCTGTTGGTGGAGAAATGACCACCAGTCTA 
TGGTCCCAAAAAGGACCGGGGGCTATGACTTACCGATTTGCTATTGGTGGCACGGATGCCGATTATCAAAAAGCCTGGGGGAACTTCGGGTTCAGA 
AAAAAT 

SEQ ID 376 

MRYFMVKWNTKQKRISHQRLGLLDLGPVLLRTLRLLSNFFYIVIFLFGMMGFGMAFGYLASQIESVKVPSKESLVKQVESLTMISQMNYSDNSLIS 
TLDTDLLRTPVANDAISENIKKAIVSTEDEHFQEHKGIVPKAVFRATLASVLGFGEASGGSTLTQQLVKQQVLGDDPTFKRKSKEIVYALALERYM 
SKDNILCDYLNVSPFGRNNKGQNIAGVEEAARGIFGVSAKDLTVPQAAFLAGLPQSPIVYSPYLSTGQLKSEKDMAYGIKRQQNVLFNMYRTGVLS 
KKEYEDYKAYPIQKDFIQPGSAIVNNHDYLYYTVLADAKKAMYSYLIKRDKVSSRDLKNDETKAAYEERALTELQQGGYTITTTINKPIYNAMQTA 
AAQFGGLLDDGTGTVQMGNVLTDNATGAVLGFVGGRDYALNQNNHAFNTVRS PGSSIKPI I AYGPAIDQGLMGSAS VLSNYPTTYSSGQKIMHADS 
EGTAMMPLQEALNTSWNIPAFWTQKLLREKGVDVENYMTKMGYKIADYSIESLPLGGGIEVSVAQQTNAYQMLSNNGLYQKQYIVDKITASDGTW 
YKHENKPIRIFSAATATILQELLRGPITSGATTTFKNRLAAINPWLANADWIGKTGTTENYTDVWLVLSTPKVTLGGWAGHDDNTSLAPLTGYNNN 
SNYLAYLANAINQADPNVIGVGQRFNLDPGVIKANVLKSTGLQPGTVNVNGHTFSVGGEMTTSLWSQKGPGAMTYRFAIGGTDADYQKAWGNFGFR 
KN 

SEQ ID 377 

TTGGCAGGACATGAAGTTCAGTACGGAAAACACCGTACACGTCGTAGCTTTTCAAGAATTAAGGAAGTTCTTGATTTACCAAACTTAATTGAAATT 
CAAACTGATTCATTCCAAGATTTTCTTGATGCTGGCTTGAAAGAAGTATTTGAGGATGTACTTCCAATTTCAAACTTTACAGATACTATGGATCTT 
GAATTTGTTGGTTATGAATTAAAAGAACCTAAATATACTTTGGAAGAAGCTCGTATCCATGATGCTAGCTACTCAGCACCTATTTTTGTTACTTTC 
CGTTTAGTTAATAAAGAAACTGGTGAAATTAAAACTCAAGAAGTTTTCTTTGGTGATTTTCCAATTATGACTGAAATGGGTACTTTCATCATCAAT 
GGTGGTGAACGTATCATTGTTTCACAATTAGTCCGTTCTCCTGGTGTTTACTTTAATGATAAGGTAGATAAAAATGGAAAAGTTGGTTATGGGTCA 
ACTGTTATCCCTAACCGTGGAGCTTGGTTGGAACTTGAGACAGACGCAAAAGATATTGCTTATACACGTATCGACCGCACACGTAAAATTCCATTT 
ACAACACTAGTCCGTGCACTTGGTTTCTCTGGAGACGATGAAATTGTTGACATCTTTGGTGACAGTGAACTTGTTCGCAATACTATTGAAAAAGAC 
ATTCATAAAAATCCAAGTGATTCTCGTACAGATGAAGCACTTAAAGAAATCTATGAACGTCTTCGTCCAGGTGAACCAAAAACTGCAGACAGCTCA 
CGTAGTCTTTTAGTTGCACGTTTCTTTGATCCACGTCGTTATGACTTAGCGGCTGTTGGTCGTTATAAGATTAATAAAAAACTGAATCTTAAAACA 
CGCCTATTGAACCAAACAATCGCTGAAAATTTAGTTGATGGTGAAACAGGAGAGATTCTTGTTGAAGCTGGAACCGTTATGACACGAGATGTCATT 
GATTCAATTGCAGAGCATATCGATGGAGACTTAAACAAGTTTGTCTACACACCAAATGATTATGCTGTAGTTACTGAACCAGTTATTCTTCAAAAA 
TTCAAAGTTGTTGCTCCAACTGATCCAGACCGTGTTGTTACTATTGTTGGAAACTCAAATCCTGAAGATAAAGTTCGTGCCTTAACTCCTGCAGAT 
ATTTTAGCAGAGATGTCATACTTCTTAAACCTTGCAGAGGGTATCGGTAAGGTAGATGACATTGACCATTTAGGTAACCGTCGTATTCGTGCAGTT 
GGTGAATTACTTGCGAACCAATTCCGTATCGGACTTGCTCGTATGGAACGCAATGTCCGCGAACGTATGTCTGTACAAGACAATGAAGTCTTGACA 
CCTCAACAAATCATTAACATTCGTCCAGTGACTGCCGCCGTTAAAGAATTCTTTGGTTCATCACAGCTGTCACAATTCATGGACCAACACAACCCT 
CTATCAGAATTGTCGCACAAACGCCGTCTCTCTGCCTTAGGACCTGGTGGTTTGACACGTGACCGTGCTGGATATGAAGTTCGTGACGTGCACTAT 
ACCCACTATGGGCGCATGTGTCCGATTGAAACACCTGAAGGTCCAAACATTGGTTTGATTAATAACTTATCTTCATTTGGACACCTCAATAAATAT 
GGATTTATTCAAACACCATATCGTAAAGTAGATCGTTCTACTGGTGCGGTAACGAACGAAATTGTTTGGTTGACTGCTGATGAAGAAGATGAATTT 
ACAGTTGCACAAGCCAACTCTAAGCTTAACGAAGACGGTACATTTGCAGAAGAAATCGTTATGGGTCGTCATCAAGGTAATAACCAAGAGTTTCCT 
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TCAAGCATTGTTGACTTTGTTGACGTGTCACCTAAGCAAGTAGTTGCTGTCGCAACAGCATGTATTCCTTTCTTGGAAAATGATC3ACTCTAACCGT 
GCCTTGATGGGTGCCAACATGCAACGTCAGGCTGTGCCATTGATTGATCCAAAAGCACCATATGTTGGTACTGGTATGGAGTATCAAGCAGCCCAC 
GATTCAGGTGCAGCTGTGATTGCTAAACATGATGGTCGTGTTATTTTTTCAGATGCTGAAAAAGTTGAAGTGCGTCGCGAAGATGGTTCTCTTGAT 
GTTTATCATGTTCAAAAATTCCGCCGTTCAAACTCAGGTACTGCTTATAACCAACGTACCTTAGTTAAAGTTGGTGATCTCGTTGAAAAAGGTGAT 
TTTATCGCCGACGGACCATCTATGGAAAATGGTGAAATGGCTCTTGGACAAAACCCAGTTGTTGCTTATATGACTTGGGAAGGTTATAACTTCGAG 
GATGCCGTTATCATGAGTGAGCGCCTTGTGAAAGAAGATGTCTATACATCTGTTCACTTGGAAGAATTCGAATCTGAAACGCGTGATACAAAGCTT 
GGGCCTGAAGAAATTACTCGTGAAATTCCAAATGTTGGTGAAGATTCACTACGTGATCTCGATGAAATGGGAATTATCCGCATTGGTGCTGAGGTA 
AAAGAAGGTGACATTCTTGTTGGTAAGGTAACACCTAAGGGTGAAAAGGACTTATCTGCTGAAGAACGTCTCTTGCATGCCATTTTTGGTGATAAA 
TCACGTGAAGTTCGTGATACTTCACTACGTGTACCTCACGGTGGCGATGGAGTAGTTCGTGACGTTAAAATCTTTACTCGTGCAAATGGTGATGAA 
TTGCAATCAGGTGTTAATATGCTTGTCCGCGTTTATATCGCTCAAAAACGTAAAATCAAAGTCGGTGATAAGATGGCCGGTCGTCACGGAAACAAA 
GGTGTCGTCTCACGTATTGTTCCTGTTGAAGATATGCCTTACTTACCAGATGGAACGCCAGTTGATATCATGTTGAACCCACTTGGGGTGCCATCA 
CGTATGAATATCGGACAAGTTATGGAGCTTCATTTAGGTATGGCTGCTCGTAATTTAGGTATTCATATTGCAACGCCAGTCTTTGATGGGGCTTCT 
TCAGAAGACCTTTGGGAAACTGTTCAAGAAGCAGGTATGGATTCAGATGCTAAGACTGTTCTTTATGATGGTCGTACTGGTGAACCATTCGATAAC 
CGTGTGTCAGTTGGTGTCATGTACATGATCAAACTTCACCACATGGTTGATGATAAACTTCATGCCCGTTCAGTAGGACCATACTCACTTGTTACT 
CAACAACCACTTGGAGGTAAAGCTCAATTTGGTGGACAACGTTTTGGTGAGATGGAGGTTTGGGCGCTTGAAGCTTATGGTGCTTCAAATGTTCTT 
CAAGAAATTTTAACATACAAATCTGATGATGTTACAGGACGTCTTAAAGCTTATGAAGCTATCACAAAAGGTAAGCCAATTCCAAAACCAGGTGTT 
CCAGAATCATTCCGTGTTCTTGTAAAAGAATTGCAATCACTTGGTCTTGATATGCGTGTCCTTGATGAAGATGACAACGAAGTTGAACTCCGTGAT 
CTTGATGAAGGTGAAGATGATGATGTGATGCACGTTGATGACCTTGAAAAAGCACGTGTGAAACAAGAAGCTGAAGAAAAACAAGCTGAACAAGTA 
TCTGAAGTCGTTCAAGAAGAT 

SEQ ID 378 

MAGHEVQYGKHRTRRSFSRIKEVLDLPNLIEIQTDSFQDFLDAGLKEVFEDVLPISNFTDTMDLEFVGYELKEPKYTLEEARIHDASYSAPIFVTF 
RLVNKETGEIKTQEVFFGDFPIMTEMGTFIINGGERIIVSQLVRSPGVYFNDKVDKNGKVGYGSTVIPNRGAWLELETDAKDIAYTRIDRTRKIPF 
TTLVRALGFSGDDEIVDIFGDSELVRNTIEKDIHKNPSDSRTDEALKEIYERLRPGEPKTADSSRSLLVARFFDPRRYDLAAVGRYKINKKLNLKT 
RLLNQTIAENLVDGETGEILVEAGTVMTRDVIDSIAEHIDGDLNKFVYTPNDYAWTEPVILQKFKWAPTDPDRWTIVGNSNPEDKVRALTPAD 
ILAEMSYFLNLAEGIGKVDDIDHLGNRRIRAVGELLANQFRIGLARMERNVRERMSVQDNEVLTPQQIINIRPVTAAVKEFFGSSQLSQFMDQHNP 
LSELSHKRRLSALGPGGLTRDRAGYEVRDVHYTHYGRMCPIETPEGPNIGLINNLSSFGHLNKYGFIQTPYRKVDRSTGAVTNEIVWLTADEEDEF 
TVAQANSKLNEDGTFAEEIVMGRHQGNNQEFPSSIVDFVDVSPKQWAVATACIPFLENDDSNRALMGANMQRQAVPLIDPKAPYVGTGMEYQAAH 
DSGAAVIAKHDGRVIFSDAEKVEVRREDGSLDVYHVQKFRRSNSGTAYNQRTLVKVGDLVEKGDFIADGPSMENGEMALGQNPWAYMTWEGYNFE 
DAVIMSERLVKEDVYTSVHLEEFESETRDTKLGPEEITREIPNVGEDSLRDLDEMGIIRIGAEVKEGDI1VGKVTPKGEKDLSAEERLLHAIFGDK 
SREVRDTSLRVPHGGDGWRDVKIFTRANGDELQSGVNMLVRVYIAQKRKIKVGDKMAGRHGNKGWSRIVPVEDMPYLPDGTPVDIMLNPLGVPS 
RMNIGQVMELHLGMAARNLGIHIATPVFDGASSEDLWETVQEAGMDSDAKTVLYDGRTGEPFDNRVSVGVMYMIKLHHMVDDKLHARSVGPYSLVT 
QQPLGGKAQFGGQRFGEMEVWALEAYGASNVLQEILTYKSDDVTGRLKAYEAITKGKPIPKPGVPESFRVLVKELQSLGLDMRVLDEDDNEVELRD 
LDEGEDDDVMHVDDLEKARVKQEAEEKQAEQVSEWQED 

SEQ ID 379 

TTGGCAGGACATGAAGTTCGATACGGAAAACACCGTACACGTCGTAGCTTTTCAAGAATCAAAGAAGTTCTTGATTTACCAAATTTGATTGAAATT 
CAAACTGACTCATTCCAAGATTTCCTCGATTCAGGTTTGAAAGAAGTATTTGAAGATGTACTTCCTATTTCAAACTTTACGGATACTATGGAACTT 
GAATTTGTTGGTTACGAATTTAAAGAACCTAAATATACCCTTGAAGAAGCTCGTATCCACGATGCAAGTTATTCTGCACCAATCTTTGTTACCTTC 
CGTTTGGTCAATAAAGAAACTGGTGAGATTAAAACTCAAGAAGTCTTCTTTGGTGATTTCCCAATCATGACGGAAATGGGTACCTTTATTATCAAT 
GGTGGTGAACGTATCATCGTTTCTCAGTTGGTGCGTTCTCCAGGTGTTTATTTCAACGATAAAGTTGATAAAAACGGTAAAGTTGGTTACGGATCA 
ACAGTGATTCCTAACCGTGGGGCTTGGTTGGAATTAGAGACTGACTCAAAAGACATTGCCTACACTCGTATTGACCGTACCCGTAAGATTCCATTC 
ACAACCTTGGTTCGTGCCCTTGGTTTCTCAGGTGATGATGAAATTGTTGATATCTTTGGTGAAAGCGACCTTGTTCGTAATACCATTGAAAAAGAC 
ATTCACAAAAATCCAAGTGATTCTCGTACAGACGAAGCCCTTAAAGAAATTTACGAGCGTCTTCGTCCAGGTGAGCCAAAAACTGCAGATAGCTCT 
CGTAGTCTTTTGATTGCGCGTTTCTTTGATGCACGTCGTTACGATTTGGCTGCGGTTGGTCGTTACAAAGTGAACAAAAAACTTAATATCAAGACT 
CGTCTTTTGAACCAAATCATTGCTGAAAACCTTGTGGATGCTGAAACTGGCGAAATTTTGGTAGAAGCTGGAACTGAGATGACTCGTAGCGTCATC 
GAATCCATCGAAGAACACCTTGACGGTGATTTGAACAAGTTTGTTTACACACCAAATGATTACGCTGTGGTTACTGAACCAGTTGTCCTTCAAAAG 
TTCAAGGTTGTGTCACCAATTGATCCTGATCGTGTAGTAACTATTGTTGGTAATGCCAATCCAGATGATAAGGTTCGTGCATTGACACCTGCTGAT 
ATTTTGGCAGAAATGTCTTACTTCTTGAACCTTGCTGAAGGTCTTGGAAAAGTTGACGATATTGACCACTTGGGTAACCGTCGTATCCGTGCCGTT 
GGTGAATTGCTTGCCAACCAATTCCGCATCGGTCTTGCTCGTATGGAGCGTAACGTGCGTGAGCGTATGTCTGTTCAAGACAACGATGTGTTAACA 
CCACAACAAATCATCAATATCCGTCCTGTCACAGCAGCTGTCAAAGAATTCTTCGGTTCGTCTCAGTTGTCACAGTTCATGGACCAACACAACCCA 
TTGTCAGAGTTGTCTCACAAACGTCGTTTATCTGCCTTAGGACCTGGTGGTTTGACACGTGACCGTGCTGGTTATGAGGTTCGTGACGTGCATTAC 
ACGCACTATGGCCGTATGTGTCCGATTGAAACACCTGAAGGACCAAACATTGGTTTGATTAATAACTTGTCTTCATTTGGACATCTTAATAAATAT 
GGTTTCATCCAAACACCTTACCGTAAGGTTGACCGTGCGACTGGTACGGTAACTAACGAGATTGTTTGGTTGACTGCCGACGAAGAAGACGAATAC 
ACAGTTGCACAGGCCAATTCGAAACTAAACGAAGATGGCACTTTTGCTGAAGAAATCGTTATGGGTCGTCACCAAGGTAATAACCAAGAATTTTCT 
GCAAGTGTTGTTGATTTCGTTGACGTTTCCCCTAAACAGGTAGTTGCTGTTGCGACGGCATGTATTCCTTTCTTGGAAAACGATGACTCCAACCGT 
GCCCTCATGGGTGCCAACATGCAACGTCAGGCTGTGCCATTGATTGATCCAAAAGCACCATATGTTGGTACTGGTATGGAATATCAAGCTGCCCAT 
GACTCAGGCGCTGCGGTGATTGCTCAGCAAAATGGTAAAGTTGTCTTTTCTGATGCTGAAAAAGTGGAAATCCGTCGTCAAGATGGCTCGCTTGAT 
GTTTACCACATTACCAAATTCCGTCGTTCAAACTCAGGAACAGCCTATAACCAACGCACCCTTGTTAAAGTAGGAGACATTGTTGAAAAAGGTGAT 
TTCATCGCTGATGGACCTTCTATGGAAAATGGTGAAATGGCTCTTGGACAAAACCCAGTCGTTGCTTACATGACTTGGGAAGGTTATAACTTTGAG 
GATGCCGTTATCATGAGTGAGCGCCTTGTGAAAGAAGATGTCTACACATCTGTTCACTTGGAAGAATTCGAATCTGAAACGCGTGATACAAAACTT 
GGCCCTGAAGAAATCACTCGGGAAATCCCAAATGTTGGTGAAGAAGCCCTCAAAGACCTTGACGAAATGGGCATTATCCGTATCGGTGCTGAGGTT 
AAAGAAGGCGACATCTTAGTAGGTAAAGTCACACCTAAAGGTGAAAAAGACCTTTCTGCTGAAGAACGTTTACTTCACGCCATCTTTGGGGATAAA 
TCGCGTGAAGTGCGTGATACCTCACTTCGTGTCCCTCACGGTGGTGATGGTATCGTTCGTGATGTGAAAATCTTTACACGCGCTAACGGCGATGAA 
TTGCAATCAGGTGTTAATATGCTTGTGCGTGTTTACATCGCTCAAAAACGTAAAATCAAGGTCGGAGATAAAATGGCCGGTCGTCACGGAAACAAG 
GGTGTCGTTTCACGTATTGTACCAGTTGAAGACATGCCATACCTTCCAGACGGAACACCAGTTGACATCATGTTGAACCCTCTTGGGGTGCCATCA 
CGGATGAATATTGGTCAGGTTATGGAACTTCACCTTGGTATGGCTGCTCGTAATCTTGGTATTCACATTGCAACACCTGTCTTTGACGGGGCTTCA 
TCAGAAGACCTTTGGGACACTGTTCGTGAAGCTGGTATGGATAGCGATGCTAAGACGGTCCTTTATGATGGTCGCACCGGTGAACCATTTGACAAC 
CGTGTATCCGTTGGTGTCATGTATATGATCAAACTTCACCACATGGTTGATGATAAACTTCATGCCCGTTCTGTAGGACCATACTCACTTGTTACC 
CAACAGCCACTTGGTGGTAAAGCTCAATTTGGTGGACAACGTTTTGGTGAGATGGAGGTTTGGGCCCTTGAAGCTTATGGTGCATCAAATGTTCTT 
CAAGAAATCTTGACCTACAAGTCAGATGACGTCACAGGACGTTTGAAAGCCTATGAAGCGATTACTAAAGGTAAACCAATTCCAAAACCAGGTGTA 
CCAGAATCCTTCCGTGTTCTTGTAAAAGAATTGCAATCGCTTGGTCTTGATATGCGTGTGCTTGACGAGGATGATAATGAAGTGGAACTTCGTGAT 
CTTGATGAAGGTGAAGACGATGACATTATGCATGTTGACGATCTCGAGAAGGCACGTGAAAAACAAGCTCAAGAAACTCAAGAAGTTTCTGAAACA 
ACTGACGAAAAA 

SEQ ID 380 

LAGHEVRYGKHRTRRSFSRIKEVLDLPNLIEIQTDSFQDFLDSGLKEVFEDVLPISNFTDTMELEFVGYEFKEPKYTLEEARIHDASYSAPIFVTF 
RLVNKETGEIKTQEVFFGDFPIMTEMGTFIINGGERIIVSQLVRSPGVYFNDKVDKNGKVGYGSTVIPNRGAWLELETDSKDIAYTRIDRTRKIPF 
TTLVRALGFSGDDEIVDIFGESDLVRNTIEKDIHKNPSDSRTDEALKEIYERLRPGEPKTADSSRSLLIARFFDARRYDLAAVGRYKVNKKLNIKT 
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RLLNQIIAENLVDAETGEILVEAGTEMTRSVIESIEEHLDGDLNICFVYTPNDYAWTEPWLQKFKWSPIDPDRWTIVGNANPDDKVRALTPAD 
ILAEMSYFLNLAEGLGKVDDIDHLGNRRIRAVGELLANQFRIGLARMERNVRERMSVQDNDVLTPQQIINIRPVTAAVKEFFGSSQLSQFMDQHNP 
LSELSHKRRLSALGPGGLTRDRAGYEVRDVHYTHYGRMCPIETPEGPNIGLINNLSSFGHLNKYGFIQTPYRKVDRATGTVTNEIVWLTADEEDEy 
TVAQANSKLNEDGTFAEEIVMGRHQGNNQEFSASWDFVDVSPKQWAVATACIPFLENDDSNRALMGANMQRQAVPLIDPKAPYVGTGMEYQAAH 
DSGAAVIAQQNGKWFSDAEKVEIRRQDGSLDVYHITKFRRSNSGTAYNQRTLVKVGDIVEKGDFIADGPSMENGEMALGQNPWAYMTWEGYNFE 
DAVIMSERLVKEDVYTSVHLEEFESETRDTKLGPEEITREIPWGEEALKDLDEMGIIRIGAEVKEGDILVGKVTPKGEKDLSAEERLLHAIFGDK 
SREVRDTSLRVPHGGDGIVRDVKIFTRANGDELQSGVNMLVRVYIAQKRKIKVGDKMAGRHGNKGWSRIVPVEDMPYLPDGTPVDIMLNPLGVPS 
RMNIGQVMELHLGMAARNLGIHIATPVFDGASSEDLWDTVREAGMDSDAKTVLYDGRTGEPFDNRVSVGVMYMIKLHHMVDDKLHARSVGPYSLVT 
QQPLGGKAQFGGQRFGEMEVWALEAYGASNVLQEILTYKSDDVTGRLKAYEAITKGKPIPKPGVPESFRVLVKELQSLGLDMRVLDEDDNEVELRD 
LDEGEDDDIMHVDDLEKAREKQAQETQEVSETTDEK 

SEQ ID 381 

ATGATGATAAATCGAAGAAAGGTAAAACTAGTGGTTGACGTAAATCGTTTTAAAAGTATGCAAATCACATTAGCATCACCAAGTAAGGTCCGTTCA 
TGGTCTTATGGTGAAGTTAAAAAACCTGAAACAATCAACTACCGCACATTGAAACCAGAACGTGAAGGACTTTTTGATGAAGTTATTTTTGGTCCA 
ACASAAGATTGGGAATGTGCGTGTGGAAAATACAAACGTATTCGTTACAAAGGAATCATTTGTGACCGTTGTGGCGTTGAAGTAACCCGTGCAAAA 
GTTCGTCGCGAACGTATGGGACATATCGAGTTAAAAGCACCAGTATCTCATATCTGGTATTTCAAAGGTATCCCATCGCGTATGGGGCTCACATTG 
GATATGAGTCCTCGTGCACTTGAAGAAGTTATTTATTTTGCGGCTTATGTTGTTATCGATCCAATGGACACACCATTAGAACCGAAGTCACTCCTT 
ACTGAGCGTGAATACCGTGAAAAACTTCAAGAGTACGGTTACGGTTCGTTTGTTGCTAAAATGGGTGCTGAAGCCATTCAAGATCTTCTTAAACGC 
GTTGATTTAGATGCAGAAATCGCAGTTCTTAAAGAGGAGTTGAAATCAGCGACAGGTCAAAAACGTGTGAAAGCAGTTCGTCGTCTGGATGTGTTA 
GATGCCTTTAAAAAATCTGGAAATAAACCAGAATGGATGGTTCTTAACATTTTACCGGTTATCCCACCGGATCTTCGTCCGATGGTTCAATTAGAT 
GGTGGTCGTTTTGCGGCATCAGACTTGAATGACCTTTACCGCCGTGTTATTAACCGTAACAATCGTTTGGCACGTTTGTTGGAATTAAATGCTCCT 
GGCATCATCGTTCAAAATGAAAAACGTATGTTACAAGAAGCTGTTGATGCGCTTATCGACAATGGTCGTCGTGGTCGTCCAATTACCGGACCAGGT 
AGTCGTCGTTTGAAATCATTAAGCCATATGCTTAAAGGTAAACAAGGTCGTTTCCGCCAAAACTTGCTTGGTAAACGTGTTGACTTCTCTGGACGT 
TCCGTTATTGCTGTTGGTCCAACACTCAAAATGTACCAATGTGGTGTACCACGTGAAATGGCTATTGAGCTCTTCAAACCTTTTGTAATGCGTGAA 
ATCGTTGCTCGTGACCTCGCAGGGAACGTTAAAGCAGCTAAACGTATGGTTGAACGTGGGGACGAGCGTATTTGGGACATCTTAGAAGAAGTTATT 
AAAGAGCACCCAGTACTTCTAAACCGTGCACCTACTCTTCACAGATTAGGTATCCAAGCGTTTGAACCTGT.CCTTATTGATGGTAAGGCGCTTCGT 
CTTCACCCACTTGTATGTGAGGCCTACAATGCTGACTTTGATGGAGACCAAATGGCCATCCACGTTCCATTGTCTGAAGAAGCCCAAGCAGAAGCT 
CGTCTTTTGATGCTTGCTGCAGAGCACATCCTTAACCCTAAAGATGGTAAGCCAGTCGTAACACCATCTCAGGACATGGTTTTAGGAAATTACTAC 
CTGACTATGGAAGATGCTGGTCGTGAAGGTGAAGGCATGATTTTCAAAGATCATGACGAAGCAGTTATGGCATATCAAAATGGTTATGTTCATTTA 
CATACACGTGTTGGTATCGCTGTTGATTCAATGCCGAATAAGCCTTGGACAGAAGAGCAAAAACATAAAATCATGGTTACAACAGTTGGTAAGATT 
CTCTTCAACGATATCATGCCTGAAGATTTACCGTACTTAATTGAACCTAATAATGCAAACTTGACAGAAAAAACTCCAGATAAATACTTCTTAGAG 
CCAGGTCAGGATATTCAAGCAGTTATTGATAACTTAGAGATTAATATTCCCTTTAAGAAGAAAAATCTTGGTAATATTATCGCAGAAACTTTTAAA 
CGTTTCCGTACAACAGAAACTTCTGCTTTCCTTGACCGTTTGAAGGACCTTGGATATTATCATTCAACACTTGCTGGTTTGACTGTGGGTATTGCT 
GATATCCCAGTTATTGACAATAAAGCTGAGATTATTGATGCAGCTCACCACAGAGTTGAAGATATCAATAAAGCCTTCCGTCGAGGTTTGATGACT 
GAAGAAGATCGTTATGTTGCTGTTACAACAACATGGCGTGAAGCTAAAGAAGCACTTGAAAAACGTCTTATTGAGACACAAGATCCAAAGAACCCT 
ATCGTTATGATGATGGACTCAGGAGCTCGTGGTAACATCTCAAACTTCTCACAACTTGCCGGTATGCGTGGTTTGATGGCTGCTCCTAACGGACGT 
ATCATGGAATTGCCAATCTTATCAAACTTCCGTGAAGGTCTTAGTGTTTTGGAAATGTTCTTCTCAACTCACGGTGCGCGTAAAGGTATGACTGAT 
ACGGCCCTTAAGACAGCCGACTCAGGTTACCTTACTCGTCGTTTGGTTGACGTTGCCCAAGATGTTATTATTCGTGAAGATGACTGTGGAACAGAC 
CGCGGTTTGACAATCACAGCAATTACAGATGGTAAAGAGGTTACTGAGACACTTGAAGAGCGTTTGATAGGACGTTATACTAAGAAGTCAATCAAA 
CATCCTGAGACAGGTGAAATTCTCGTTGGTGCAGATACCTTAATTACTGAAGATATGGCTGCTAAAGTTGTTAAAGCGGGCGTTGAGGAAGTAACT 
ATCCGATCAGTATTTACATGTAACACTCGCCATGGTGTTTGTCGTCACTGTTACGGTATTAACTTGGCAACRGGTGATGCTGTTGAGGTTGGTGAA 
GCAGTTGGTACTATTGCAGCTCAATCTATCGGTGAACCAGGGACACAGCTTACAATGCGTACCTTCCATACCGGTGGTGTTGCTTCAAATACTGAT 
ATTACACAAGGTCTCCCACGTATCCAAGAAATCTTTGAAGCACGTAACCCTAAAGGTGAGGCAGTTATTACTGAAGTTAAGGGTGAAGTCGTTGCA 
ATTGAAGAAGACTCTTCAACACGTACTAAGAAAGTATTCGTTAAAGGTCAGACAGGTGAGGGAGAATACGTTGTTCCATTTACAGCACGTATGAAA 
GTTGAAGTTGGTGATGAAGTAGCTCGTGGTGCGGCCTTAACTGAAGGATCTATCCAACCAAAACGTCTCCTTGAAGTTCGTGATACTTTATCTGTT 
GAAACGTACCTACTTGCTGAAGTACAAAAAGTTTACCGTAGCCAAGGGGTAGAAATCGGAGATAAACACGTTGAGGTAATGGTTCGTCAAATGCTC 
CGTAAAGTTCGTGTCATGGATCCAGGAGATACAGATCTTCTTCCAGGTACACTTATGGATATTTCAGACTTTACAGATGCTAACAAAGATATTGTT 
ATTTCTGGTGGAATCCCTGCGACAAGCCGTCCTGTCCTTATGGGTATTACTAAGGCTTCCCTTGAAACTAATTCATTCTTATCAGCTGCATCCTTC 
CAAGAAACAACACGTGTCCTTACAGATGCTGCTATCCGTGGTAAGAAAGATCACTTACTTGGTCTTAAAGAAAATGTTATTATCGGTAAAATCATT 
CCAGCGGGTACTGGTATGGCTCGTTACCGTAATATTGAACCACTTGCTGTTAATGAAGTTGAGATTATTGAAGGAACTCCTGTTGATGCAGAAGTT 
ACGGAAGTATCAACACCTACAACAGAAGAT 

SEQ ID 382 

MMINRRKVKLWDWRFKSMQITLASPSKVRSWSYGEVKKPETINYRTLKPEREGLFDEVIFGPTKDWECACGKYKRIRYKGIICDRCGVEVTRAK 
VRRERMGHIELKAPVSHIWYFKGIPSRMGLTLDMSPRALEEVIYFAAYWIDPMDTPLEPKSLLTEREYREKLQEYGYGSFVAKMGAEAIQDLLKR 
VDLDAEIAVLKEELKSATGQKRVKAVRRLDVLDAFKKSGNKPEWMVLNILPVIPPDLRPMVQLDGGRFAASDLNDLYRRVINRNNRLARLLELNAP 
GIIVQNEKRMLQEAVDALIDNGRRGRPITGPGSRPLKSLSHMLKGKQGRFRQNLLGKRVDFSGRSVIAVGPTIiKMYQCGVPREMAIELFKPFVMRE 
IVARDLAGNVKAAKRMVERGDERIWDILEEVIKEHPVLLNRAPTLHRLGIQAFEPVLIDGKALRLHPLVCEAYNADFDGDQMAIHVPLSEEAQAEA 
RLLMLAAEHILNPKDGKPWTPSQDMVLGNYYLTMEDAGREGEGMIFKDHDEAVMAYQNGYVHLHTRVGIAVDSMPNKPWTEEQKHKIMVTTVGKI 
LFNDIMPEDLPYLIEPNNANLTEKTPDKYFLEPGQDIQAVIDNLEINIPFKKKNLGNIIAETFKRFRTTETSAFLDRLKDLGYYHSTLAGLTVGIA 
DIPVIDNKAEIIDAAHHRVEDINKAFRRGLMTEEDRYVAVTTTWREAKEALEKRLIETQDPKNPIVMMMDSGARGNISNFSQLAGMRGLMAAPNGR 
IMELPILSNFREGLSVLEMFFSTHGARKGMTDTALKTADSGYLTRRIiVDVAQDVIIREDDCGTDRGLTITAITDGKEVTETLEERLIGRYTKKSIK 
HPETGEILVGADTLITEDMAAKWKAGVEEVTIRSVFTCNTRHGVCRHCYGINLATGDAVEVGEAVGTIAAQSIGEPGTQLTMRTFHTGGVASNTD 
ITQGLPRIQEIFEARNPKGEAVITEVKGEWAIEEDSSTRTKKVFVKGQTGEGEYWPFTARMKVEVGDEVARGAALTEGSIQPKRLLEVRDTLSV 
ETYLLAEVQKVYRSQGVEIGDKHVEVMVRQMLRKVRVMDPGDTDLLPGTLMDISDFTDANKDIVISGGIPATSRPVLMGITKASLETNSFLSAASF 
QETTRVLTDAAIRGKKDHLLGLKENVIIGKIIPAGTGMARYRNIEPLAVNEVEIIEGTPVDAEVTEVSTPTTED 

SEQ ID 383 

GTGGTTGACGTAAATCGTTTTAAAAGTATGCAAATCACATTAGCCTCACCAAGTAAGGTCCGTTCATGGTCTTATGGTGAAGTTAAAAAACCTGAA 
ACAATCAACTACCGTACATTAAAACCAGAACGTGAAGGACTCTTTGACGAAGTCATCTTTGGTCCAACAAAAGACTGGGAATGTGCGTGTGGTAAG 
TACAAACGTATCCGTTATAAAGGGATCGTTTGTGATCGCTGTGGGGTTGAGGTAACTCGTGCTAAAGTACGTCGTGAACGTATGGGTCACATTGAG 
TTAAAAGCTCCTGTATCACATATCTGGTATTTCAAAGGGATTCCATCTCGTATGGGATTGACTCTTGATATGAGTCCTCGTGCCCTTGAAGAAGTG 
ATCTATTTTGCGGCTTATGTGGTCATTGATCCAAAAGATACACCGCTTGAACCAAAATCATTATTAACAGAACGTGAATACCGTGAAAAACTACAA 
GAGTATGGTCATGGGTCATTTGTCGCTAAGATGGGTGCTGAAGCCATTCAAGATCTCTTGAAACGTGTGGACTTGGCAGCTGAAATCGCTGAATTA 
AAAGAAGAGTTGAAATCTGCTTCTGGTCAAAAACGGATTAAAGCAGTTCGTCGTTTAGACGTCCTTGATGCCTTTAACAAATCTGGAAATAAACCA 
GAATGGATGGTTCTTAACATCCTGCCGGTTATTCCACCAGATCTTCGTCCGATGGTTCAATTGGATGGTGGTCGTTTTGCGGCATCAGACTTGAAT 
GACTTGTACCGTCGTGTGATTAACCGTAATAACCGTTTGGCACGTTTGTTAGAACTTAATGCCCCTGGCATCATTGTTCAAAATGAAAAACGAATG 
CTTCAAGAAGCCGTTGATGCTTTGATTGATAATGGTCGTCGTGGTCGTCCAATCACTGGACCAGGAAGTCGTCCATTGAAATCATTGAGCCACATG 
CTTAAAGGTAAACAAGGGCGTTTCCGTCAAAACTTGCTTGGTAAACGTGTAGACTTCTCTGGACGTTCCGTTATCGCTGTTGGTCCAACCCTTAAA 
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ATC3TATCAATGTGGTGTCCCACGTGAAATGGCTATCGAGCTTTTTAAACCATTTGTAATGCGCGAAATTGTTGCCAAAGAATATGCTGGTAACGTT 
AAAGCCGCTAAACGTATGGTTGAACGTGGCGACGAACGCATCTGGGATATCTTAGAAGAAGTTATCAAAGAACACCCAGTCCTACTTAACCGCGCA 
CCGACTCTTCACAGACTTGGTATTCAGGCTTTTGAACCCGTTCTTATTGACGGTAAGGCACTTCGTCTTCACCCACTTGTGTGTGAGGCCTACAAT 
GCCGACTTCGATGGAGACCAAATGGCCATTCACGTGCCACTTTCAGAAGAAGCACAAGCTGAAGCTCGTCTTTTGATGCTTGCTGCAGAGCACATC 
TTGAACCCTAAAGATGGTAAACCAGTTGTTACTCCATCTCAGGATATGGTTCTTGGTAACTACTATCTTACGATGGAAGATGCTGGTCGCGAAGGC 
GAAGGTATGATTTTCAAGGATAAAGACGAAGCTGTGATGGCATATCGTAATGGTTATGCTCATCTTCATAGTCGTGTGGGTATCGCTGTTGACAGC 
ATGCCAAACAAACCTTGGAAAGACAATCAAAGACATAAAATCATGGTGACAACTGTTGGTAAGATTCTCTTTAACGATATCATGCCAGAGGACCTT 
CCTTACCTCCAAGAGCCAAACAATGCCAACTTGACAGAAGGAACACCTGATAAATACTTCCTTGAACCTGGTCAAGACATCCAAGAAGTGATTGAT 
CGCTTAGACATCAATGTGCCATTTAAGAAGAAAAACCTCGGTAACATCATTGCGGAAACCTTCAAACGTTTCCGTACAACAGAAACATCAGCCTTC 
CTTGACCGCTTGAAAGACCTTGGTTACTACCACTCAACCCTTGCTGGTTTGACAGTGGGTATCGCTGACATTCCTGTTATTGATAATAAAGCTGAA 
ATCATTGATGCTGCTCACCATCGTGTTGAAGAAATTAACAAAGCCTTCCGTCGTGGTTTGATGACAGATGATGACCGTTATGTTGCCGTTACAACA 
ACATGGCGTGAAGCTAAAGAAGCCCTTGAAAAACGTCTGATTGAAACACAAGATCCTAAGAACCCAATCGTTATGATGATGGACTCAGGAGCTCGT 
GGTAACATCTCAAACTTCTCACAGCTTGCTGGTATGCGTGGTTTGATGGCTGCTCCTAACGGACGCATCATGGAACTTCCTATCTTGTCAAACTTC 
CGTGAAGGTTTGAGCGTTTTGGAAATGTTCTTCTCAACCCACGGTGCACGTAAAGGGATGACCGATACGGCCCTTAAAACAGCCGACTCAGGTTAC 
CTTACTCGTCGTTTGGTTGACGTTGCCCAAGATGTTATCATTCGTGAGGACGATTGTGGCACTGATCGTGGTCTTCTTATCCGTGCTATTACAGAT 
GGTAAAGAAGTTACCGAAACGCTTGAAGAGCGTCTTCAAGGTCGTTACACACGTAAATCAGTCAAACACCCTGAAACTGGTGAAGTCTTGATTGGT 
GCTGACCAATTAATCACTGAAGACATGGCTCGTAAGATTGTTGATGCAGGTGTTGAAGAAGTGACCATTCGTTCTGTCTTTACCTGTGCGACTCGT 
CATGGTGTCTGCCGTCACTGTTATGGTATCAACTTGGCAACTGGTGATGCTGTTGAAGTGGGTGAAGCAGTTGGTACTATTGCTGCCCAATCTATC 
GGTGAGCCTGGTACTCAGCTTACCATGCGTACCTTCCACACGGGTGGTGTAGCCTCAAATACCGATATCACCCAGGGTCTTCCTCGTATTCAAGAG 
ATCTTTGAAGCACGTAATCCTAAAGGGGAAGCGGTCATTACTGAAGTGAAAGGGAATGTCGTCGAGATTGAAGAAGATGCGTCAACTCGTACCAAG 
AAAGTCTACGTTCAAGGAAAAACTGGCATGGGCGAATATGTCATACCATTTACAGCACGTATGAAAGTTGAAGTTGGCGACGAAGTTAATCGCGGA 
GCTGCCCTTACAGAAGGGTCAATTCAACCGAAACGTCTCCTTGAAGTGCGTGATACCTTGTCAGTTGAAACGTACCTTCTTGCAGAAGTACAAAAA 
GTTTACCGTAGCCAAGGGGTAGAAATCGGAGACAAACACGTTGAGGTAATGGTTCGCCAAATGCTTCGTAAAGTTCGTGTCATGGATCCAGGTGAT 
ACAGACCTCCTTCCAGGTACACTTATGGATATTTCTGATTTCACAGATGCTAACAAAGATATTGTTATCTCTGGTGGTATTCCTGCGACATCTCGT 
CCTGTTCTTATGGGTATTACTAAGGCTTCCCTTGAAACCAATTCCTTCTTATCAGCTGCATCCTTCCAAGAAACAACTCGTGTTCTTACAGATGCT 
GCTATCCGTGGTAAAAAAGATCATCTTCTTGGTCTTAAAGAAAATGTTATCATTGGTAAAATCATCCCAGCTGGTACTGGTATGGCTCGTTACCGT 
AACATTGAACCACAAGCGATGAATGAGATTGAAGTGATTGATCATACAGAAGTCTCAGCAGAAGCCGTTTTTACAGCAGAAGCAGAA 

SEQ ID 384 

WDVNRFKSMQITLASPSKVRSWSYGEVKKPETINYRTLKPEREGLPDEVIFGPTKDWECACGKYKRIRYKGIVCDRCGVEVTRAKVRRERMGHIE 
LKAPVSHIWYPKGIPSRMGLTLDMSPRALEEVIYFAAYWIDPKDTPLEPKSLLTEREYREKLQEYGHGSFVAKMGAEAIQDLLKRVDLAAEIAEL 
KEELKSASGQKRIKAVRRLDVLDAFNKSGNKPEWMVLNILPVIPPDLRPMVQLDGGRFAASDLNDLYRRVINRNNRLARLLELNAPGIIVQNEKRM 
LQEAVDALIDNGRRGRPITGPG3RPLKSLSHMLKGKQGRFRQNLLGKRVDFSGRSVIAVGPTLKMYQCGVPREMAIELFKPFVMREIVAKEYAGNV 
KAAKRMVERGDERIWDILEEVIKEHPVLLNRAPTLHRLGIQAFEPVIiIDGKALRLHPLVCEAYNADFDGDQMAIHVPLSEEAQAEARLLMLAAEHI 
LNPKDGKPWTPSQDMVLGNYYLTMEDAGREGEGMIFKDKDEAVMAYRNGYAHLHSRVGIAVDSMPNKPWKDNQRHKIMVTTVGKILFNDIMPEDL 
PYLQEPNNANLTEGTPDKYFLEPGQDIQEVIDRLDIOTPFKKKNLGNIIAETFKRFRTTETSAFLDRLKDLGYYHSTLAGLTVGIADIPVIDNKAE 
IIDAAHHRVEEINKAFRRGLMTDDDRYVAVTTTWREAKEALEKRLIETQDPKNPIVMMMDSGARGNISNFSQLAGMRGLMAAPNGRIMELPILSNF 
REGLSVLEMFFSTHGARKGMTDTALKTADSGYLTRRLVDVAQDVIIREDDCGTDRGLLIRAITDGKEVTETLEERLQGRYTRKSVKHPETGEVLIG 
ADQLITEDMARKIVDAGVEEVTIRSVFTCATRHGVCRHCYGINLATGDAVEVGEAVGTIAAQSIGEPGTQLTMRTFHTGGVASNTDITQGLPRIQE 
IFEARNPKGEAVITEVKGNWEIEEDASTRTKKVYVQGKTGMGEYVIPFTARMKVEVGDEVNRGAALTEGSIQPKRLLEVRDTLSVETYLLAEVQK 
VYRSQGVEIGDKHVEVMVRQMLRKVRVMDPGDTDLLPGTLMDISDFTDANKDIVISGGIPATSRPVLMGITKASLETNSFLSAASFQETTRVLTDA 
AIRGKKDHLLGLKENVIIGKIIPAGTGMARYRNIEPQAMNEIEVIDHTEVSAEAVFTAEAE 

SEQ ID 385 

ATGTATCAAGTTGTAAAAATGTTTGGTGATTGGGAACCATGGTGGTTTATTGAAGGTTGGGAGGAAGATATTACTGAAATTGCTGAGTATGATACC 
TTATCAGAAGCTTTGCTCTATTTTCAAGAGGAGTGGGATAGGGGACAGGAAAAGTGGCCTTATTTTCAAAGTAAGTCTAGTTTGTTGGCAACGTTT 
TGGAGTATAAAAGAAAAACGTTGGTGTGAAGAATGTGATGAGTACCTCCAACAGTATCATTCCTTAATGTTATTGAAAGAATGGCAAGAAATTCCT 
AAGGAAGAATCTATTGAGCGATTTGAAGTATTTAATAAGATAGCTGAGTTGCCATCGGCATGTTCTTTAAATTTG 

SEQ ID 386 

MYQWKMFGDWEPWWFIEGWEEDITEIAEYDTLSEALLYFQEEWDRGQEKWPYFQSKSSLLATFWSIKEKRWCEECDEYLQQYHSLMLLKEWQEIP 
KEESIERFEVFNKIAELPSACSLNL 

SEQ ID 387 

ATGTATCAAGTAATTAAAATGTATGGTGATTGGGAGCCTTGGTGGTTCATCGATGGATGGCAAGACGATATTATAGATGAGCAACAATTTAGTGAC 
TGGCAAGAAGCGCTTGATTATTTTAATCAAGAATGGCAGCGCATGAAAGCTATTTTTCCTAGTTATCATAGTCAAAAGAATTTGTTAGCTACTTTT 
TGGGAAAAAGAAGATAAAAGATGGTGCGAGGACTGTGACGAAGATTTGCAGCAGTTTCATTCTCTTTTACTCCTTAAAAATAAAGATATTGTACCA 
AGCAATAATTATATCCCTGAATTTGAACAACGAAATGATTCACCACAGGTAGCTTATCTTTGCAAGTTAAACCTT 

SEQ ID 388 

MYQVIKMYGDWEPWWFIDGWQDDIIDEQQFSDWQEALDYFNQEWQRMKAIFPSYHSQKNLLATFWEKEDKRWCEDCDEDLQQFHSLI>LLKNKDIVP 
SNNYIPEFEQRNDSPQVAYLCKLNL 

SEQ ID 389 

ATGGTTCAATCATTAGCAAAGCAAGTCATTCATCAGGCAGTAGAAGTAAATGCTCAAGATATTTATATCATTCCCAAAGGTGATTGTTATGAACTC 
TATATGCGTATTGATGATGAAAGGCGGTTTATTGATGTTTTTGAGTTTAATAGGATGGCTAGTCTTATTAGTCACTTTAAATTTGTGGCAGGCATG 
AACGTTGGAGAAAAAAGACGAAGTCAATTAGGTTCTTGTGACTATGAACTGTCAGAGGGAAGACTGGTTTCATTACGACTATCGAGTGTGGGAGAT 
TATCGTGGTCAAGAATCTTTAGTTATTCGTATTTTGTATTCAGGTCATCAGGACTTAAAATATTGGTTTGATAATATAAAGCAAATGAAGGAAGTA 
CTGGGTATAAGAGGGCTATATCTTTTTTCCGGCCCTGTGGGGAGTGGTAAAACAACTCTCATGTATCAATTAGCTTCAGAAGTATTTAAAAATAAG 
CAAATTATCACGATTGAAGATCCGGTAGAAATCAAGAATGACAAGATGTTACAACTCCAATTGAATGAGGATATTGGAATGACTTATGATGCTTTA 
ATCA&ACTGTCTTTACGGCATCGTCCAGATATTTTAATTATCGGAGAGATTAGAGATCAAGCGACGGCCCGTGCTGTTATTCGTGCAAGTTTAACG 
GGAGTGATGGTTTTTTCTACTATTCATGCTAAAAGTATTCCCGGAGTCTATGATAGGCTTATAGAATTAGGGGTTAACTATCAAGAGTTAGAAAAT 
AGTCTAAAATTAATAGCATATCAACGTTTAATTGGAGGAGGAAGCCTAATTGACTTTGAGACAGGTAATTTTAAAAAACACTCATCAGACAAGTGG 
AATAGACAAGTGGATATCTTGGCTGAAGAAGGACATATCAGTAAGAAACaGGCACAAGTCGAAAAAATTATCCCTCAAGAAACAACGGAAAGTAGT 
CCAACTTTT 

SEQ ID 390 

MVQSLAKQVIHQAVEVNAQDIYIIPKGDCYELYMRIDDERRFIDVFEFNRMASLISHFKFVAGMNVGEKRRSQLGSCDYELSEGRLVSLRLSSVGD 
YRGQESLVIRILYSGHQDLKYWFDNIKQMKEVLGIRGLYLFSGPVGSGKTTLMYQLASEVFKNKQIITIEDPVEIKNDKMLQLQLNEDIGMTYDAL 
IKLSLRHRPDILIIGEIRDQATARAVIRASLTGVMVFSTIHAKSIPGVYDRLIELGWYQELENSLKLIAYQRLIGGGSLIDFETGNFKKHSSDKW 
NRQVDILAEEGHISKKQAQVEKIIPQETTESSPTF 

SEQ ID 391 
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ATGC3TACAAGCATTAGCAAAAGCTATTCTAGCAAAAGCTGAACAGGTTCATGCACAAGATATTTATATTTTGCCAAGAGCAGATCAATATGATCTT 
TTTTTACGAATAGGAGATGAAAGGAGATTAGTTGATGTTTATCAGAGCGATCGGATGGCTCCTCTTATTAGTCACTTTAAATTCGTTGCAGGAATG 
ATAGTTGGTGAAAAGAGACGTTGTCAGGTGGGTTCATGTGATTATAAGCTTAGTAAAGATAAGCAGTTATCTTTGCGCTTATCTAGCGTGGGTGAT 
TATCGCGGGCAAGAAAGCTTAGTGATTCGTCTGCTTCATCATCAAAATAAAAGTGTACATTATTGGTTTGATGGATTGACAAAAGTAGCCAATCAG 
GTTGGCGGTAGAGGGTTGTATTTATTTGCAGGACCAGTTGGGTCTGGGAAGACAACCTTGATGTACCAGCTGATTTCGAATTATCATCAAGAAGCA 
CAGGTTATTAGTATAGAAGATCCTGTAGAAATTAAAAATCACCAAATTTTACAATTACAAGTGAATGATGATATTGGTATGACTTATGACAATTTG 
ATCAAACTGTCTTTACGCCATCGACCAGATATTTTAGTTATTGGTGAGATTCGAGATAGTCAAACAGCAAGAGCCGTTATTAGGGCTAGTCTAACA 
GGTGCCATGGTTTTTTCAACGGTTCACGCTAAAAGTATCTCGGGTGTTTATGCAAGATTGTTAGAACTTGGTGTAACGAAAGCAGAACTGTCTAAT 
TGCTTAGCATTAATTGCTTACCAAAGGTTACTTAATGGAGGAGCATTGATTGACTCTACTCAAAACGAATTTGAATATTATTCCTCATCGAACTGG 
AATCAACAAATTGATCAGCTTCTTGAGGCAGGACATCTCAATCCCAAGCAAGCTAAGCTTGAAAAAATTATC 

SEQ ID 392 

MVQALAICAILAKAEQVHAQDIYILPRADQYDLFLRIGDERRLVDVYQSDRMAPLISHFKFVAGMIVGEKRRCQVGSCDYKLSKDKQLSLRLSSVGD 
YRGQESLVIRLLHHQNKSVHYWFDGLTKVANQVGGRGLYLFAGPVGSGKTTLMYQLISNYHQEAQVISIEDPVEIKNHQILQLQWDDIGMTYDNL 
IKLSLRHRPDILVIGEIRDSQTARAVIRASLTGAMVFSTVHAKSISGVYARLLELGVTKAELSNCLALIAYQRLLNGGALIDSTQNEFEYYSSSNW 
NQQIDQLLEAGHLNPKQAKLEKI I 

SEQ K) 393 

ATGGTCACCTTCTTAAAGAGGAGTAAGTTATTGTCTGATTGTTATACAGATAGTATGAATAAGGCATTATTAGAGGGAAAAGATTTATCAAAAATG 
TTAGGAGAGTTAGGTTTTTCTGACACTGTTATCACACAGGTTGCATTAGCTGATTTGCATGGTAACATTTCAAGGAGCCTACTAAAGATTGAGTCT 
TATTTAGCTAATCTTTTGTTAGTTAGAAAAAAAGTAATAGAAGTAGCTACTTACCCATTGATATTATTGTCTTTTCTGGTGCTAATTATGATTGGC 
CTTAGGAATTATTTAATGCCCCAATTAGGAGAAAATAATTTTGCAACTAGACTGATTACAAATGTGCCGAATATTTTCTTATTACTTTTAGCAGTT 
GTACTTATTTTTAGTTTAATATTTTATATTATTCAAAAGCGATTGTCGCGCATTAAAGTAGCTTGTTTTTTAACAACAATTCCCTTAGTTGGATCA 
TATGTTAAGCTTTATTTAACTGCTTACTATGCCCGTGAGTGGGGAAATTTATTAAGTCAAGGTATTGAATTGGACCAAATTGTTAAAGTAATGCAA 
AATCAGAAATCCAAACTTTTTAGGGAAATAGGATATGACATGGAAGAAGGTTTTCTATCAGGTAAAGCATTTCACCAAAAAGTATTAGACTATCCG 
TTTTTCTTAACTGAGCTTAGTTTAATGATTGAATATGGCCAAGTTAAGGCGAAATTAGGAACAGAGTTAGATATATATGCTGATGAGAAGTGGGAG 
GATTTTTTTACAAAATTAGCTAGAGCGACCCAGTTAATCCAACCCGTTATTTTTATTTTTGTAGCTCTTATCATTGTTATGATTTATGCAGCAATG 
CTGTTACCAATGTATCAAAATATGGAGATATTATCA 

SEQ ID 394 

MVTFLKRSKLLSDCYTDSMNKALLEGKDLSKMLGELGFSDTVITQVALADLHGNISRSLLKIESYLANLLLVRKKVIEVATYPL1LLSFLVLIMIG 
LRNYLMPQLGENNFATRLITNVPNIFLLLLAWLIFSLIFYIIQKRLSRIKVACFLTTIPLVGSYVKLYLTAYYAREWGNLLSQGIELDQIVKVMQ 
NQKSKLFREIGYDMEEGFLSGKAFHQKVLDYPFFLTELSLMIEYGQVKAKLGTELDIYADEKWEDFFTKLARATQLIQPVIFIFVALIIVMIYAAM 
LLPMYQNMEILS 

SEQ ID 395 

TTGATCAGCTTCTTGAGGCAGGACATCTCAATCCCAAGCAAGCTAAGCTTGAAAAAATTATCTAGTAAACATCAGCATAAATTCATTCAATTACTA 
GCTAATCTTTTATCTACAGGATTTAGCTTCGCAGAGGTTATTGCTTTTTTAAAAAGAAGCCAGTTGCTTCAGCTAGATTATGTTCTTAAAATGGAA 
GAGTCTTTATTAAAAGGACAAGGCTTAGCAGATATGTTGTCGGGTTTAGGTTTTTCAGATGCTATTCTTACTCAAATTAGTTTAGCTGATAGACAC 
GGTAATATTGAAACAACATTAGTAGCGATTCAACATTACTTGAACCAAATGGCAAGGATCAGACGAAAAACTGTTGAAGTTATCACCTATCCTCTT 
ATTCTTTTACTTTTTCTTTTTGTGATGATGCTAGGGTTGAGACGCTATTTAGTCCCTCAATTAGAAACTCAAAATCAGATAACTTACTTTCTTAAC 
CATTTTCCTGCCTTCTTTATAGGTTTTTGCTCAGGTCTTATTTTGTTGTTCGGGATGGTATGGCTACGATGGCGATCTCAAAGCCGCTTGAAACTC 
TATAGTCGGCTAAGCCGTTATCCTTTTTTAGGTAAACTGTTAAAACAATACTTAACTAGTTATTATGCTAGAGAATGGGGTACGTTAATAGGTCAA 
GGTCTTGATTTGATGACTATTTTAGACATTATGGCCATTGAGAAATCCTCACTAATGAAAGAATTAGCTGAGGACATCAGAATGAGTCTGCTTGAA 
GGGCAAGCCTTTCACATTAAAGTAGCTACCTACCCTTTTTTTAAAAAAGAATTAAGTTTAATGATTGAATACGGTGAAATCAAATCGAAACTGGGG 
GCTGAGTTGGAAATCTATGCCCAGGAAAGCTGGGAACAATTTTTTAGTCAGCTTTATCAAGTGACACAACTTATTCAACCAGCTATTTTTTTAGTA 
GTTGCTGTGACAATCGTCATGATTTATGCGGCAATCCTATTACCAATTTACCAAAATATGGGAGGTATTTTT 

SEQ ID 396 

LISFLRQDISIPSKLSLKKLSSKHQHKFIQLLANLLSTGFSFAEVIAFLKRSQLLQLDYVLKMEESLLKGQGLADMLSGLGFSDAILTQISLADRH 
GNIETTLVAIQHYLNQMARIRRKTVEVITYPLILLLFLFVMMLGLRRYLVPQLETQNQITYFLNHFPAFFIGFCSGLILLFGMVWLRWRSQSRLKL 
YSRLSRYPFLGKLLKQYLTSYYAREWGTLIGQGLDLMTILDIMAIEKSSLMKELAEDIRMSLLEGQAFHIKVATYPFFKKELSLMIEYGEIKSKLG 
AELEIYAQESWEQFFSQLYQVTQLIQPAIFLWAVTIVMIYAAILLPIYQNMGGIF 

SEQ ID 397 

ATGAAAAATTTATTGTTAAAATGTAAGGATAAGAAGGTTAAAGCATTTACACTTTTAGAATGTTTGGTAGCATTGGTTACAATCACAGGAGCTTTA 
CTAGTTTATCAAGGACTGACAAAATTGTTGGCTCAACAGATAGTAGTGATGTCTTCTTCCAGTCAGTCTGAATGGGTGTTATTAACTCAGCAACTA 
AATGCAGAATTTGAAGGCGCTCATCTGGAATATTTAAGACAGAACAAACTTTATTTACGTAAGCAAGATAAGATTGTAACCTTTGGCAAATCTAAT 
AAAGATGATTTCCGTAAGACAGGTTATGATGGTCGAGGTTATCAACCAATGGTTTATGGGTTAGACAATTGTCAAATGAGTCAGACCAAAAGTATG 
GTAAAACTTGTTTTTTATTTTAAGGACGGGTTAAAAAGGACATTTTACTATGATTTTAAAGAAGAAACT 

SEQ ID 398 

MICNLLLKCKDKKVKAFTLLECLVALVTITGALLVYQGLTKLIiAQQIWMSSSSQSEWVLLTQQLNAEFEGAHLEYLRQNKLYLRKQDKIVTFGKSN 
KDDFRKTGYDGRGYQPMVYGLDNCQMSQTKSMVKLVFYFKDGLKRTFYYDFKEET 

SEQ ID 399 

TTGAGTAAACAATTAAGTAACATAAAAGCTTTTACCCTTCTAGAGGCGTTAATAGCCTTACTCGTGATATCAGGGTCTTTATTGGTTTATCAAGGT 
TTGACCCGAACCCTCCTTAAACATAGCCATTATCTAGCCCGTCATGATCAAGATAATTGGCTCTTATTTTCTCATCAATTGCGAGAGGAGTTAAGT 
GGAGCAAGGTTTTACAAAGTAGCTGATAATAAACTATACGTTGAAAAAGGAAAGAAAGTACTAGCTTTTGGCCAATTTAAAAGTCATGATTTTCGA 
AAATCAGCTAGTAATGGAAAAGGGTATCAACCCATGTTATTTGGAATATCACGTAGTCATATTCACATAGAGCAGTCACAGATTTGCATTACTTTA 
AAGTGGAAAAGTGGGTTAGAAAGGACTTTTTATTATGCCTTTCAAGAC 

SEQ ID 400 

LSKQLSNIKAFTLLEALIALLVISGSLLVYQGLTRTLLKHSHYLARHDQDNWLLFSHQLREELSGARFYKVADNKLYVEKGKKVLAFGQFKSHDFR 
KSASNGKGYQPMLFGISRSHIHIEQSQICITLKWKSGLERTFYYAFQD 

SEQ ID 401 

ATGAATTTTGAAAAAATTGAGACAGCCTATGAGCTGATTTTAGAAAATATCCAAACGATTGAGAACCAATTAAAAACTCATATTTATGATGCCTTA 
ATTGAACAGAACTCTTATTACCTTGGTTCAAGTTGTGATTTAGATATGGTTGTGGTGAATAACCAAAAATTACGTCAACTTGACTTAAGTCAAGAA 
GAATGGCGTCGCACTTTCCAGTTCATTTTTATCAAATCTGCGCAAACAGAGCAATTACAAGCTAATCATCAGTTTACGCCAGATAGTATTGGTTTT 
ATCTTGTTATTTCTTTTGGAAGAATTAACGAGTCAAGAGACAGTGGATGTCTTGGAAATTGGAAGTGGAACTGGGAATTTAGCTCAGACTCTCCTC 
AATAACAGCTCGAAAGAGTTAAATTATATGGGCATTGAAGTTGATGATCTTTTGATTGATCTATCAGCAAGCATTGCTGAAATTATAGGTTCTAGT 
GCCCAATTTATCCAAGAGGATGCTGTTAGACCACAAATTTTGAAAGAAAGCGATGTAATCATTAGTGATTTACCAGTTGGCTATTATCCTAATGAT' 
GGTATTGCTAAACGATATGCTGTATCAAGTTCTAAAGAGCACACCTATGCTCACCATCTATTGATGGAGCAATCTCTTAAATATTTGAAAAAAGAT 
GGAATCGCTATATTTTTAGCACCCGAAAACCTTTTAACAAGTCCACAAAGTGATTTGCTGAAGGAGTGGTTAAAAGGATATGCAGATGTGATTGCC 
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GTTTTAACTCTACCAGAAACTATTTTTGGAAGTCGTCAAAATGCGAAATCTATATTTGTTCTCAAGAAGCAAGCAGAACAAAAACCAGAAACCTTT 
GTATATCCGCTGACAGATTTGCAAAATCGTGAGAATATGGCAAACTTCATTGAAAATTTTCAAAAATGGAGCAGAGAAAATAGTCATTACTCAAAA 
AATATGATAAAA 

SEQ ID 402 

MNFEKIETAYKLILENIQTIENQLKTHIYDALIEQNSYYLGSSCDLDMVWNNQKLRQLDLSQEEWRRTFQFIFIKSAQTEQLQANHQFTPDSIGF 
ILLFLLEELTSQETVDVLEIGSGTGNLAQTLLNNSSKELNYMGIEVDDLLIDLSASIAEIIGSSAQFIQEDAVRPQILKESDVIISDLPVGYYPND 
GIAKRYAVSSSKEHTYAHHLLMEQSLKYLKKDGIAIFLAPENLLTSPQSDLLKEWLKGYADVIAVLTLPETIFGSRQNAKSIFVLKKQAEQKPETF 
VYPLTDLQNRENMANF I ENFQKWSRENSHYSKNMI K 

SEQ ID 403 

GTGACACTTCTTTTCATTTCAAGTGTAATTTGGTATGATAAGGTTATGACTTTTGAAAAAATTGAAGAAGCTTATCAGCTGCTCTTAGAGAACTGT 
CAACTAATTGAAAATGATCTAAAAACACATATATACGATGCCATTGTTGAACAAAACTCCTTTTATTTAGGGGCTGAGGGAGCTAGTCCTCAAGTT 
GCTCAAAATAGTGATAAACTGAAAGCCTTGTGCCTGACAAAAGAAGAATGGCGTAAGGCCTACCAGTTTCTTTTTATTAAGGCAGCTCAGACTGAG 
CAACTCCAAGCCAACCATCAGTTCACACCAGATGCTATTGGCTTCATTCTGCTGTATCTTTTGGAACAATTGAGTGATAAAGATAGCTTAGAGGTA 
CTTGAGATTGGAAGTGGAACAGGGAACCTAGCCCAAACCCTTCTCAACAACACGAGCAAGAGCCTTGATTATGTAGGGATTGAACTTGATGATCTC 
TTGATTGATCTGTCAGCCAGTATTGCTGAGATAATGGATTCTTCAGCTCATTTTATTCAAGAAGATGCGGTAAGGCCTCAATTACTAAAAGAAAGT 
GACATTGTCATCAGTGACTTACCAGTTGGTTATTATCCTAACGATGATATTGCCAAACGGTACAAGGTGGCTAGTTCAGATAAGCATACCTATGCC 
CATCATTTATTAATGGAACAGTCTTTAAAATACTTGAAAAAAGACGGTTTTGCGATTTTTCTGGCACCAGTCAATTTATTGACGAGCCCTCAGAGC 
CAGTTGTTGAAACAGTGGTTAAAAGATTATGCTCAGGTGGTGACCTTGATTACGCTACCAGATTCTATTTTTGGTCATCCCTCAAATGCCAAGTCC 
ATTATTGTCTTACAAAAACAAACAGACCACCCAATGGAAACCTTTGTCTATCCAATTCGGGATTTGAAGCTTGCAGAGAATATTCATGATTTTATG 
GAAAATTTCAAAAAATGGAAACTGAGTAATGTCAAT 

SEQ ID 404 

VTLLFISSVIWYDKVMTFEKIEEAYQLLLENCQLIENDLKTHIYDAIVEQNSFYLGAEGASPQVAQNSDKLKALCLTKEEWRKAYQFLFIKAAQTE 
QLQANHQFTPDAIGFILLYLLEQLSDKDSLEVLEIGSGTGNLAQTLLNNTSKSLDYVGIELDDLLIDLSASIAEIMDSSAHFIQEDAVRPQLLKES 
DIVISDLPVGYYPNDDIAKRYKVASSDKHTYAHHLLMEQSLKYLKKDGFAIFLAPVNLLTSPQSQLLKQWLKDYAQWTLITLPDSIFGHPSNAKS 
IIVLQKQTDHPMETFVYPIRDLKLAENIHDFMENFKKWKLSNVN 

SEQ ID 405 

ATGTCAAAAACAATAGCAATTAATGCTGGAAGTTCAAGTTTGAAATGGCAATTATATGAAATGCCAGAGGAGAAAGTAGTTGCCAAAGGGATTATC 
GAACGTATTGGTTTGAAAGATTCTATTTCGACTGTAAAATTTGACGATAAAAAAGATGAACAAATTTTAGATATCGTAGATCATACCCAAGCTGTT 
AAAATTCTTTTAGAAGATCTAACAAAACATGGTATTATCAAAGACTTTAATGAAATTACAGGTGTTGGTCATCGTGTCGTTGCTGGTGGTGAATAT 
TTTAAAGAGTCTGCTTTAGTAGATGATAAAGTTGTAGAACAGGTTGAAGAATTATCAGCTTTAGCTCCACTCCACAACCCAGCAGCTGCAGCAGGG 
ATTCGTGCGTTTAGAGAAATCTTACCAGATATCACGAGTGTATGTGTATTTGATACAGCCTTCCATACAACAATGCAACCTCATACCTACTTATAT 
CCAATCCCACAAAAGTACTATACTGATTATAAAGTACGTAAATACGGTGCACACGGGACAAGCCACCAATACGTTGCACAAGAAGCAGCTAAGCAA 
TTAGGACGTCCTTTAGAAGAATTAAAATTAATCACAGCACATGTGGGTAATGGTGTTTCTATTACAGCAAATTATCATGGACAGTCTATTGATACA 
TCAATGGGATTCACACCACTTGCAGGACCAATGATGGGAACACGTTCAGGAGACATTGATCCTGCGATTATCCCTTATCTTGTAGCTAATGATCCA 
GAATTGGAAGATGCAGCAGCTGTTGTTAATATGCTTAACAAACAATCAGGATTGCTTGGAGTATCAGGAACTTCAAGTGATATGCGAGATATTGAA 
GCAGGTCTTCAAAGTAAAGATCCAAATGCAGTGTTAGCCTATAATGTCTTTATTGACCGTATTAAGAAATTTATTGGACAATACTTGGCAGTATTA 
AATGGCGCGGATGCTATTATTTTTACTGCAGGTATGGGAGAAAATGCGCCATTAATGCGTCAAGATGTTATCGCAGGATTATCATGGTTTGGCATT 
GAACTTGATCCAGAAAAAAATGTTTTTGGTTATTTTGGAGATATCACAAAACCAGATTCAAAAGTGAAGGTTTTAGTTATTCCTACTGATGAAGAA 
TTAATGATTGCGCGTGACGTTGAGCGCCTTAAAGCTAAA 

SEQ ID 406 

MSKTIAINAGSSSLKWQLYEMPEEKWAKGIIERIGLKDSISTVKFDDKKDEQILDIVDHTQAVKILLEDLTKHGIIKDFNEITGVGHRWAGGEY 
FKESALVDDKWEQVEELSALAPLHNPAAAAGIRAFREILPDITSVCVFDTAFHTTMQPHTYLYPIPQKYYTDYKVRKYGAHGTSHQYVAQEAAKQ 
LGRPLEELKLITAHVGNGVSITANYHGQSIDTSMGFTPLAGPMMGTRSGDIDPAIIPYLVANDPELEDAAAWNMLNKQSGLLGVSGTSSDMRDIE 
AGLQSKDPNAVLAYNVFIDRIKKFIGQYLAVLNGADAIIFTAGMGENAPLMRQDVIAGLSWFGIELDPEKNVFGYFGDITKPDSKVKVLVIPTDEE 
LMIARDVERLKAK 

SEQ ID 407 

ATGTCAAAGACAATTGCAATTAATGCAGGTAGTTCTAGTTTAAAATGGCAACTTTATCAGATGCCAGAAGAAGCAGTGTTAGCACAAGGAATTATr 
GAGCGTATCGGTCTCAAGGATTCTATTTCAACAGTTAAGTACGATGGCAAAAAAGAAGAGCAAATTCTTGATATTCACGATCATACAGAAGCTGTT 
AAAATCTTATTGAACGATTTGATTCACTTTGGAATCATTGCAGCTTATGATGAAATTACAGGAGTTGGACACCGTGTTGTTGCTGGTGGTGAACTT 
TTCAAAGAATCCGTTGTGGTTAATGACAAAGTTCTTGAACAGATTGAAGAATTATCCGTTTTAGCTCCACTTCACAATCCTGGAGCGGCGGCAGGG 
ATTCGTGCCTTCCGTGATATTTTGCCAGATATTACCAGTGTTTGTGTGTTTGACACGTCATTTCACACTAGCATGGCAAAGCATACTTACCTTTAC 
CCAATTCCTCAAAAATATTATACGGACTACAAGGTTCGTAAATATGGGGCGCATGGGACAAGTCATAAATATGTAGCGCAAGAAGCTGCTAAAATG 
CTTGGTCGTCCATTAGAAGAATTAAAACTAATTACTGCTCATATTGGAAATGGTGTCTCAATTACAGCTAATTACCACGGTAAATCAGTTGATACC 
TCGATGGGCTTTACACCACTTGCTGGTCCTATGATGGGAACACGTTCTGGTGACATTGACCCAGCTATCATTCCTTATTTAATTGAGCAAGACCCA 
GAGTTAAAAGACGCTGCTGACGTTGTTAATATGTTAAACAAAAAATCAGGTCTTAGTGGGGTGTCAGGCATTTCTAGTGATATGCGTGATATCGAG 
GCTGGTTTACAAGAAGATAATCCAGATGCTGTTTTAGCTTACAATATCTTTATTGATCGCATTAAAAAATGCATTGGTCAATATTTTGCTGTTTTG 
AATGGAGCAGATGCTTTGGTCTTTACAGCTGGTATGGGTGAAAATGCACCATTGATGCGTCAAGATGTTATTGGTGGCTTAACATGGTTCGGAATG 
GACATTGATCCTGAGAAAAATGTTTTTGGATACCGTGGTGACATTTCAACTCCTGAGTCAAAAGTGAAGGTGCTTGTTATCTCAACAGACGAAGAA 
TTGTGCATCGCGCGTGACGTTGAACGTTTAAAAAATACAAAA 

SEQ ID 408 

MSKTIAINAGSSSLKWQLYQMPEEAVLAQGIIERIGLKDSISTVKYDGKKEEQILDIHDHTEAVKILLNDLIHFGIIAAYDEITGVGHRWAGGEL 
FKESWVNDKVLEQIEELSVLAPLHNPGAAAGIRAFRDILPDITSVCVFDTSFHTSMAKHTYLYPIPQKYYTDYKVRKYGAHGTSHKYVAQEAAKM 
LGRPLEELKLITAHIGNGVSITANYHGKSVDTSMGFTPLAGPMMGTRSGDIDPAIIPYLIEQDPELKDAADWNMLNKKSGLSGVSGISSDMRDIE 
AGLQEDNPDAVLAYNIFIDRIKKCIGQYFAVLNGADALVFTAGMGENAPLMRQDVIGGLTWFGMDIDPEKNVFGYRGDISTPESKVKVLVISTDEE 
LCIARDVERLKNTK 

SEQ ID 409 

ATGAAAAATTCTCTACAAAAGTTACGAAAATCTAGGAAATTAAGTCAAGCAGAACTTGCAGTTGCACTTGGAGTTACTAGGCAAACTATTATTTCT 
CTAGAAAAAGAGAAATACACGGCATCTTTGGAGCTAGCATTTAAGATAGCGCGTTATTTTGATAAACAAATTGAGGAAGTTTTTATTTATACAGAA 
AGTGAAGGAGGA 

SEQ ID 410 

MKNSLQKLRKSRKLSQAELAVALGVTRQTIISLEKEKYTASLELAFKIARYFDKQIEEVFIYTESEGG 

SEQ ID 411 

ATGAAGGAGATGGCAATGGAGGTTATTCTTAAAAATCGGCTCAAAGAATTACGAGCTAGAGATGGAATTAATCAAACGGAAATGGCTAAACTGGCA 
GGAGTATCGAGGCAGACCATCAGTCTCATTGAGCGTAACGAGTACACCCCATCAGTTATAATTGCCATGAAAATTGCAAAGGTATTTCAGGAACCA 
GTTGAAGAGGTGTTTCGTCTAGTGGAGGTCGAGGAA 
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SEQ ID 412 

MKEMAMEVILKNRLKELRARDGINQTEMAKLAGVSRQTISLIERNEYTPSVIIAMKIAKVFQEPVEEVFRLVEVEE 

SEQ ID 413 

TTGGAGGTTTTTGTGTCATTTATTATTAGAAAAGGCAAAATTTTAGCTTTGCTAATAGCATTTTTAGTTATTAATCAACTTGTTCCTATATTGGCT 
GTGTGGCTCCTAAAGAATCACTATCAAACGCCTTTTACTAGTATATTGTTGATTGGCTTAGAATTACTTATTATTGCTCTTTTCCTTTATTATGCC 
AAGGTTAAACAAATAATCAGATGGAAAGCATTATTGACAAGGAAAGCATTAGTTACTATTCTCTTAGGTTGGTTATCATTGAGGGTTCCACAAATT 
ATTGGTTACCTCATTATGACTATGCAAGGGGTTAAAGATACAGCAAATCAAACAGTAATTATGGAATTAACAAAGCAACTTCCACTAGCTTTGATG 
TTAATTTTTGCCATAATTGGTGCCCCTATTATGGAAGAAATTATATTTCGCTATATTATCCCTAAAGAACTTTTTGCGAAACATCAAAAATGGGGT 
TTTGTCATCGGTACTTTAGCTTTTGCTCTTATTCATTCCCCTTCTGATATAGGTAGTTTTATTATTTATGCTGGGATGGGTGCTATTTTATCTTTT 
GTTTATTATAAAACTGAGCACTTAGAATATAGTATAATGATTCATTTTATTAACAATGCTCTTGCTTATAGCGTGTTAATCAGTACAATGATGAAT 
AAC 

SEQ ID 414 

MEVFVSFIIRKGKILALLIAFLVINQLVPILAVWLLKNHYQTPFTSILLIGLELLIIALFLYYAKVKQIIRWKALLTRJCALVTILLGWLSLRVPQI 
IGYLIMTMQGVKDTANQTVIMELTKQLPLALMLIFAIIGAPIMEEIIFRYIIPKELFAKHQKWGFVIGTLAFALIHSPSDIGSFIIYAGMGAILSF 
VYYKTEHLE YS IMIHF INNALAYS VLI STMMNN 

SEQ ID 415 

ATGAAAGGATTCATTAATTATTTAAAAATAGCAGTGCTCATTATTCTGGCTATGGTTTTCAATGTCCTTCCGATGATTTTATTGCAAAAGCAACAC 
GATATTCCTATGGTACTTAATTGGGGAATTGGTATTTTCTACTTGGTTATTGTTGGAAGTGTCCTTATTGTATTATGGGGTCTTTATCAAGCTAAG 
CAAGACACTTTTATTAAACAGCAAAAAATGAGATTGGTTGACTGGGGTTATTTAGCATTATTTTGGTTAATCATCCGTGTGATAGCTATTGTAGGT 
ACCCTTGTTAACCAGCTATGGTCTGGTCAACAAGTGAGTGCTAATGATGCTGCAATACATACCTTAGCTAGACTTATCAAAGGTGGTTTCCCGCTT 
TATACTGCCCTATTTGTACTTGTGATAGCTTTTATCGCTCCTATTATGGAAGAACTAGTCTTTAGAGGATTTCCTATGATTGATCTCTTCAAAGGA 
AAATCACTTAAGGTGGCAGGTTTAGTGACCTCTCTTGTTTTTGCTTTACCACATGCCACCAATAGTGTTGAATTTATCATGTACAGCTGTATGGGC 
ATTTTTCTCTTTGTTGCCTATCAAAGACGAGGAAACTTAAAAGATGCTATCTTGTTACATATTTTTAATAACTTGATTGAAGTCATTTTGTTAATG 
TCAATAGGCTTAGGAGTCATA 

SEQ ID 416 

MKGFINYLKIAVLIILAMVFNVLPMILLQKQHDIPMVLNWGIGIFYLVIVGSVLIVLWGLYQAKQDTFIKQQKMRLVDWGYLALFWLIIRVIAIVG 
TLVNQLWSGQQVSANDAAIHTLARLIKGGFPLYTALFVLVIAFIAPIMEELVFRGFPMIDLFKGKSLKVAGLVTSLVFALPHATNSVEFIMYSCMG 
IFLFVAYQRRGNLKDAILLHIFNNLIEVILLMSIGLGVI 

SEQ ID 417 

ATGAAAATTGGAATTATCGGCGTCGGAAAAATGGCCAGTGCAATTATTCAAGGCCTCAAACAAACCCAACATGACATTATCATATCCGGATCTTGC 
TTAGAGCGTTCAAAAGAAATTGCAGAAAGACTTGATGTTACTTACGCCGAATCTCATCAGTCATTAATCAATCAAGCTGATATTATCATGTTAGGT 
ATTAAACCTCAACTATTTGAAAAGGTTCTTCTTCCACTTGATATCACAAAACCAATCATCTCAATGGCAGCAGGAATCTCCTTAGCGCGTTTAAGC 
CAATTAACTCGTTCTGATTTACCATTGATTCGTATTATGCCAAATATTAACGCACAAATACTTCAAAGTTGCACAGCTATTTGTTACAACAATCAT 
GTATCAGATGAGTTACGACAATTAGCCAAAGAAATTACGGATAGTTTTGGAAGTAGCTTTGATATAGCAGAAACCAATTTTGATACCTTCACTGCT 
CTAGCAGGTTCTAGCCCTGCGTATATCTATCTATTTATAGAAGCCTTAGCTAAAGCAGGTGTAAAATATGGATTTCCAAAAGAACAAGCACTCTCT 
ATTGTAGGACAGACTGTCTTAGCTTCTAGTCAAAACCTATTACAAGGACAAAATAGCACCTCTGACTTAATCGACAACATTTGTAGCCCAGGCGGA 
ACTACTATTGCTGGCCTTTTAGACTTAGAAAAAAATGGTCTGACGCATAGTGTTATTTCTGCCATTGATGCTACTATTGAGAAAGCAAAAAAACTT 

SEQ ID 418 

MKIGIIGVGKMASAIIQGLKQTQHDIIISGSCLERSKEIAERLDVTYAESHQSLINQADIIMLGIKPQLFEKVLLPLDITKPIISMAAGISLARLS 
QLTRSDLPLIRIMPNINAQILQSCTAICYNNHVSDELRQLAKEITDSFGSSFDIAETNFDTFTALAGSSPAYIYLFIEALAKAGVKYGFPKEQALS 
IVGQTVLASSQNLLQGQNSTSDLIDNICSPGGTTIAGLLDLEKNGLTHSVISAIDATIEKAKKL 

SEQ ID 419 

ATGAAAATTGGCATTATTGGTGTTGGCAAAATGGCTAGCGCTATCATCAAAGGCCTTAAACAAACACCCCATGAACTTATCATTTCAGGATCATCT 
TTAGAACGGTCCAAGGAAATTGCGGAGCAGTTAGCACTGCCTTATGCTATGTCCCACCAAGACCTTATTGACCAGGTTGATCTTGTTATTTTAGGC 
ATCAAGCCTCAACTATTTGAAACGGTACTCAAACCGCTTCACTTCAAACAGCCTATTATATCTATGGCAGCAGGCATTTCCCTTCAACGACTAGCA 
ACATTCGTAGGACAAGACCTTCCGCTGCTACGTATCATGCCAAACATGAATGCACAAATTCTCCAAAGCAGTACCGCTTTAACGGGAAATGCTTTG 
GTGTCCCAGGAATTACAAGCACGTGTTCGAGACTTAACAGATAGCTTTGGTAGCACATTTGATATTAGTGAAAAGGATTTTGACACCTTTACCGCT 
TTAGCAGGGTCAAGTCCTGCCTATATTTATCTCTTTATTGAGGCTTTGGCTAAGGCTGGCGTCAAGAATGGCATACCTAAAGCAAAGGCGCTGGAG 
ATTGTTACTCAAACAGTATTGGCTAGCGCCAGCAATCTCAAGACCAGTTCTCAAAGTCCGCACGATTTCATTGACGCTATTTGTAGCCCCGGTGGC 
ACAACTATTGCTGGTCTGATGGAGTTAGAACGCCTTGGCCTCACAGCTACTGTCAGCTCTGCCATTGACAAAACCATCGATAAAGCTAAAAGCTTG 

SEQ ID 420 

MKIGIIGVGKMASAIIKGLKQTPHELIISGSSLERSKEIAEQLALPYAMSHQDLIDQVDLVILGIKPQLFETVLKPLHFKQPIISMAAGISLQRLA 
TFVGQDLPLLRIMPNMNAQILQSSTALTGNALVSQELQARVRDLTDSFGSTFDISEKDFDTFTALAGSSPAYIYLFIEALAKAGVKNGIPKAKALE 
IVTQTVLASASNLKTSSQSPHDFIDAICSPGGTTIAGLMELERLGLTATVSSAIDKTIDKAKSL 

SEQ ID 421 

ATGTCAGATTTATTTAACAAAATTAAAACCGTAACTGAGCTTGATGGGATTGCTGGCTATGAACACAATATCCGCAACTTCCTTCGTCAAGAAATA 
ACTCCTTTAGTTGATCAAGTTGAGACAGACGGACTTGGTGGAATTTTTGGAGTTAAAAATACTCATGAGACTAATGCTCCTAAAGTCATGGTTGCT 
GCCCATATGGATGAAGTCGGCTTTATGGTTAGTCATATTCAGCCAGATGGAACATTTCGTGTACTTGAGGTTGGAGGATGGAATCCCCTAGTAGTC 
AGCTCACAACGCTTTACCCTCTACACACGTTCTGGTGATGCTATTCCTGTTATATCAGGCTCAGTTCCTCCTCACTTTCTTCGTGGACAAAGCGGT 
GGAACAACATTACCCAAAATTAGTGACATTGTTTTTGATGGAGGATTCACAGATAAAAATGAAGCTGAAAGCTTTGGCATTGCTCCTGGCGATATC 
ATTGTTCCTAAATCTGAAACCATTTTAACTGCAAATCAAAAACATATTATGTCAAAAGCTTGGGATAATCGCTATGGTGTGCTTATGGTGACCGAA 
TTGCTAAAAAGCTTAAAAGATCAAAGTCTTAGCAACACACTTATTGCTGGGGCAAATGTTCAAGAAGAAGTCGGACTTCGTGGCGCACATGTTTCA 
ACAACTAAATTCAACCCAGATATCTTCTTAGCTGTCGATTGTTCCCCAGCTGGAGATATTTATGGGGAACAAGGCAAAATAGGAGAGGGAACCTTA 
ATCCGTTTTTATGATCCCGGACATATCATGCTTAAAGATATGAGAGATTTCTTACTTACAACAGCTGAAGAAGCAGGTATAAAATACCAATATTAT 
GCTGCAAATGGTGGTACCGATGCTGGGGCTGCTCACCTAAAAAATAGTGGTATTCCTTCTACAACTATCGGTGTCTGTGCACGCTACATTCATTCT 
CATCAAACACTCTACGCTATGGATGATTTTCTACAAGCACAAGCTTACCTTCAGGCCATCGTTAACAAATTAGACCGCTCGACGGTGGATATTATT 
AAAGGTTAT 

SEQ ID 422 

MSDLFNKIKTVTELDGIAGYEHNIRNFLRQEITPLVDQVETDGLGGIFGVKNTHETNAPKVMVAAHMDEVGFMVSHIQPDGTFRVLEVGGWNPLW 
SSQRFTLYTRSGDAIPVISGSVPPHFLRGQSGGTTLPKISDIVFDGGFTDKNEAESFGIAPGDIIVPKSETILTANQKHIMSKAWDNRYGVLMVTE 
LLKSLKDQSLSNTLIAGANVQEEVGLRGAHVSTTKFNPDIFLAVDCSPAGDIYGEQGKIGEGTLIRFYDPGHIMLICDMRDFLLTTAEEAGIKYQYY 
AANGGTDAGAAHLKNSGIPSTTIGVCARYIHSHQTLYAMDDFLQAQAYLQAIVNKLDRSTVDIIKGY 

SEQ ID 423 

ATGACAGACTTATTCTCAAAAATCAAAGAAGTTACCGAACTGGATGGCATTGCGGGCTATGAACATAGCGTTCGTGACTACCTACGCACCAAAATA 
ACCCCGCTGGTTGACCGTGTTGAAACAGACGGGCTTGGTGGCATTTTTGGTATCAGAGATAGTAAAGCTGAAAAAGCCCCCCGTATTTTAGTAGCT 
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GCGCACATGGACGAAGTCGGTTTTATGGTCAGTGATATCAAAGTTGACGGAACGCTACGCGTGGTTGGTATCGGTGGTTGGAACCCACTTGTTGTC 
AGTTCACAACGGTTTACCCTTTACACACGCACTGGCCAAGTTATTCCCCTTATTTCAGGATCGGTACCTCCCCATTTTTTACGTGGGGCAAATGGC 
TCTGCTAGTCTACCACATATCGAAGATATTGTGTTTGATGGTGGCTTTACGGATAAGGCAGAAGCTGAAAGATTTGGTATTACACCGGGTGATATT 
ATTATCCCTCAATCTGAAACGATCCTAACAGCCAATCAAAAAAATATTATTTCAAAAGCTTGGGACAATCGCTATGGCGTTCTCATGATAACAGAA 
ATGCTTGAAGCGTTAAAAGGACAAGACCTTAACAACACCCTAATTGCAGGTGCTAACGTTCAAGAAGAAGTTGGTCTGCGCGGAGCCCACGTCTCA 
ACCACCAAGTTCGACCCTGAACTCTTTTTCGCAGTAGATTGTTCGCCTGCTGGTGATATTTATGGCAATCCTGGAACAATCGGAGATGGTACCTTG 
TTGCGTTTCTACGACCCAGGCCATGTCATGCTCAAAGATATGCGCGACTTCTTACTGACTACTGCTGAGGAAGCTGGTGTCAATTTCCAATACTAT 
TGTGGCAAGGGAGGCACAGATGCAGGTGCTGCACACCTTCAAAATGGTGGTGTCCCATCAACAACCATCGGAGTCTGTGCACGCTACATTCACTCT 
CATCAAACCCTCTACGCTATGGATGATTTCGTAGAAGCCCAAGCCTTCTTACAAGCCATTATCAAAAAACTGGATCGCTCAACCGTTGACTTGATT 
AAATGTTAC 

SEQ ID 424 

MTDLFSKIKEVTELDGIAGYEHSVRDYLRTKITPLVDRVETDGLGGIFGIRDSKAEKAPRILVAAHMDEVGFMVSDIKVDGTLRWGIGGWNPLW 
SSQRFTLYTRTGQVI PLISGSVPPHFLRGANGSASLPHIEDIVFDGGFTDKAEAERFGITPGDIIIPQSETILTANQKNIISKAWDNRYGVLMITE 
MLEALKGQDLNNTLIAGANVQEEVGLRGAHVSTTKFDPELFFAVDCSPAGDIYGNPGTIGDGTLLRFYDPGHVMLKDMRDFLLTTAEEAGVNFQYY 
CGKGGTDAGAAHLQNGGVPS TT I GVCARYI HSHQTL YAMDDFVEAQAFLQAI I KKLDRS TVDL IKCY 

SEQ ID 425 

ATGGTTAATCATTCAAACAGAAAGAAAAAACATGAAAGAAAAATTATTAGTACCTGCTTTAAATTGTTTGCTAGGTCTACTCTTCCTAGG 

SEQ ID 426 

MVNHSNRKKKHERKIISTCFKLFARSTLPR 

SEQ ID 427 

GTGTCTAATTCCGGGGGGTATGGTATAATAACAGTTATGAAAAATAAAAAAATCTTATTTGGGACTGGCCTTGCTGGTGTGGGTTTACTGGCAGCT 
GCTGGTTATACCCTAACTAAAAAAGTAACAGATTATAAACGTCAGCAAATCACTCAGACCTTAAGAGAATTTTTTAGTCAGATGGGTGATATTCAG 
GTATTTTATTTTAATGAATTTGAATCTGATATTAAAATGACCAGTGGTGGTCTTGTCTTGGAAGATGGCAGAATTTTCGAATTCATTTATCGTCAA 
GGTGTTCTTGATTATGTGGAGGTGAGCAAA 

SEQ ID 428 

MSNSGGYGIITVMKNKKILFGTGLAGVGLLAAAGYTLTKKVTDYKRQQITQTLREFFSQMGDIQVFYFNEFESDIKMTSGGLVLEDGRIFEFIYRQ 
GVLDYVEVSK 

SEQ ID 429 

ATGAGGGATATGAGTAAAAAGAAAATAGGTATGATTTCAGGTATCTTTGGATTTAGTTTAGCTATTGGCCTAGGAATAGTTATCAAAGATTATTGC 
CAAGACAGGCAGCGTCGACAAATGACAAGGGATTTACGCACCTTTTTTTCACCTTTAGGACAAATCGAAGTTTTATATATCAATCCTTGTCAGGTC 
AAACAAGATTATATTTCAGGTGGGGTTGTTATGTCAAACGGCAAACAGTACCAATTCACCTATCACAGTCGACAAATTAGTTTTGAGGAGGACAAG 
GGA 

SEQ ID 430 

MRDMSKKKIGMISGIFGFSLAIGLGIVIKDYCQDRQRRQMTRDLRTFFSPLGQIEVLYINPCQVKQDYISGGWMSNGKQYQFTYHSRQISFEEDK 
G 

SEQ ID 431 

ATGATTTTACCAGAATCTTATGAAGAAATAGCAGCCTATATTGATAGCACTAAGAAAGTTGTTTTCTTTTTTACAGCAGATTGGTGTCCAGATTGT 
CAATTTATATATCCAGTAATGCCATCAATTGAAAAAGATTTCTCAGATTTTGTCTTTGTACGTGTTAATCGTGATGACTATATAGAATTAGCTCAG 
CAGTGGAATATTTTTGGGATTCCGAGTTTCGTTGTTGTGGAAAATGGTCAGGAACTGGGTCGTTTGGTTAATAAGAATCGCAAAACAAAGGCTGAA 
ATTACTAAATTTCTCGCTGAAATTAACTATAAA 

SEQ ID 432 

MILPESYEEIAAYIDSTKKWFFFTADWCPDCQFIYPVMPSIEKDFSDFVFVRVNRDDYIELAQQWNIFGIPSFVWENGQELGRLVNKNRKTKAE 
ITKFLAEINYK 

SEQ ID 433 

ATGATCAGACCGACTTCTTATGAGTCATTAGCGACTCTTATTGAAAAAGAAGATAAGCTGGTGTTATTTTTTACGGCAGACTGGTGTCCAGACTGT 
CAATTTATTTATCCTATTATGCCAGAAATTGAAGCAGAACTTACAGATATGACTTTTGTTTGTGTTAATCGTGATCAGTTTATAGAGGTAGCACAA 
AAGTGGAATATTTTTGGTATTCCTAGTTTTGTCGTGATTGAAAAAGGTCAGGAAGTAGGGCGTCTGGTTAACAAAATGAGAAAGACAAAAACTGAG 
ATTATGCATTTTTTAGCTGCTTATCAA 

SEQ ID 434 

MIRPTSYESLATLIEKEDKLVLFFTADWCPDCQFIYPIMPEIEAELTDMTFVCVNRDQFIEVAQKWNIFGIPSFWIEKGQEVGRLVNKMRKTKTE 
IMHFLAAYQ 

SEQ ID 435 

ATGATTTTTACTTATAATAGAGAGCATGTTGGTGATACCTTAATGGTTATTGTTAAGGATAGTCAAGGAGCTAAGCTAGATGTTGATCGTCGCGGA 
CAAGTAGCACGCGTCTATCTGCAAGATAGTAAAGAAACAGTTGCTTGGAATATCTTTGAAGTGTCAAGTTTAATTGTTATTGAGGGAGCAGGTCAA 
ATAACTTTATCTGATCAAGATATTAAAATCCTTAATGCAGAACTACTGAAAGAAGGATTCGAAGACTCTCTTGTTAATAATATTGAACCTACATTT 
GTTGTGGCGCAAATTAAAGAAATAATTGATCATCCAGATAGTGACCATTTACATATCTGTCAAGCAGAAATCAACGATGGGAAGACGGTCCAAATC 
GTTTGTGGGGCACCTAATGCTTCAGTAGGTCTTAAAACAGTTGCAGCTCTTCCAGGAGCTATGATGCCAAATGGTAGCCTTATTTTCCCAGGAAAA 
CTTCGTGGAGAAGATAGCTTTGGAATGTTATGTAGTGCTCGCGAGTTAGCTCTTCCAAATGCTCCTCAAGTCAGAGGTATCATTGAATTATCTGAT 
CAGGTAATTGTTGGAGAGTCTTTCGACGCCAATAAACATTGGAAAAAT 

SEQ ID 436 

MIFTYNREHVGDTLMVIVKDSQGAKLDVDRRGQVARVYLQDSKETVAWNIFEVSSLIVIEGAGQITLSDQDIKILNAELLKEGFEDSLVNNIEPTF 
WAQIKEIIDHPDSDHLHICQAEINDGKTVQIVCGAPNASVGLKTVAALPGAMMPNGSLIFPGKLRGEDSFGMLCSARELALPNAPQVRGIIELSD 
QVIVGESFDANKHWKN 

SEQ ID 437 

ATGATTTTTGCATACAATAAAGAACAAGTTGGCGATGTCTTGATGGTTATCTTACAAGACACCAAAGATATCAAACGTCAAGTAGAACGAAAAGGC 
AAAGTAGCCCGTGTTTTTGCAGAAGAAAGCGGCAAAACCCTTGCTTGGAATATCTTTGAAGCGTCAAGCTTGATTACTATTGAAGGCAATGGACAG 
ATTTTTTTGACAGACGAGAACCTTGCAAGATTAAATGCAGAGCTTGCTAAGGAAGGATTTTCAGAAAGGCTTGAACCGATTGTGGGACCTGTTTTT 
GTGGTTGGTCAAATTGTTGAGATGGTGGCTCATCCAGATAGCGACCATCTTAATATCTGCCAAGTGGCTATTGGTGAAGATCAAACGGTTCAAATC 
GTAGCGGGCGCACCAAATGCTGCGCTTGGTTTAAAAACGATTGTTGCCTTACCAGGTGCTATAATGCCAAATGGTAGTCTGATTTTCCCAGGAAAA 
TTGCGTGGTGAAGAAAGTTATGGTATGATGTGCTCTCCTCGTGAGTTAGCCTTGCCAAATGCACCGCAAAAACGTGGCATTATTGAATTTGATGAG 
TCAGCTGTGGTAGGAGAAGCTTTTGACCCAGCCAAACATTGGAAAGGT 

SEQ ID 438 

MIFAYNKEQVGDVLMVILQDTKDIKRQVERKGKVARVFAEESGKTLATOIFEASSLITIEGNGQIFLTDENLARLNAELAKEGFSERLEPIVGPyF. 
WGQIVEMVAHPDSDHLNICQVAIGEDQTVQIVAGAPNAALGLKTIVALPGAIMPNGSLIFPGKLRGEESYGMMCSPRELALPNAPQKRGIIEFDE 
SAWGEAFDPAKHWKG 
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SEQ ID 439 

ATGACAAATGTAACTAGTTATAAAGAAATGCTGGCTAAACCTTGGGGAAAAATACAATATGAAATAACTTTTGCTCAATTAAGCCATATCAAAAAT 
CAGAACGTTTTAGATTTTGGAGCTGGTTTTTGTCTCACCGAACAACATCTAGCAAAAGAAAACAATGTAACTGCTATTGAACCCAATCCTAAACTG 
CTTTACGATAATCAAAGTGACAATATTTATAAAATCCTAGGTTCCTACGAAGCATTAAGAGATTTGCCTGATCAAAGCTTTGATACTATTATTTGT 
CATAATGTTCTTGAATATATAGACAAACATAATCATCCTGCTTATTTTGACGAATTTTCTCGACTTCTAAAACCCAATGGAGAACTATCTCTCATC 
AAACATAATATAACCGGTAAAATATTACAATCAGTTATTTTTAGCAATGATACCTCCACTGCGATGGAACTCTTAACAGGAGAAGCAAACTTTAAA 
AGTGCCAGTTTTGACCAGGGAAATATTTATACCTTAGAAGAACTAAAACAAAATACAAATTTATTAGTTGAACGTTATCAGGGTATTCGTACCTTC 
TATTCATTACAACCAAACCATTTTAAAACTGAAACTGGTTGGCTAAACAAAATGCTTGCTATCGAGCTAAGTGTTGCTGACAAAGCTCCTTATAAA 
GATATTGCTTTTTTGCAACACATCACACTTAAAAAGTCATTG 

SEQ ID 440 

MTNVTSYKEMLAKPWGKIQYEITFAQLSHIKNQNVLDFGAGFCLTEQHLAKENNVTAIEPNPKLLYDNQSDNIYKILGSYEALRDLPDQSFDTIIC 
HNVLEYIDKHNHPAYFDEFSRLLKPNGELSLIKHNITGKILQSVIFSNDTSTAMELLTGEANFKSASFDQGNIYTLEELKQNTNLLVERYQGIRTF 
YSLQPNHFKTETGWLNKMLAIELSVADKAPYKDIAFLQHITLKKSL 

SEQ ID 441 

ATGTATAATAAAGTTATTATGATTGGGCGTCTAACAGCAAAGCCTGAGATGGTAAAAACACCAACTGACAAGTCAGTGACGCGTGCAACTGTTGCT 
GTTAATAGACGCTTTAAAGGAAGTAATGGTGAGCGTGAAGCAGATTTTATTAATGTGGTTATGTGGGGTCGTCTAGCGGAAACCCTTGCGAGCTAT 
GGGACAAAGGGCTCTTTAATTTCAATAGATGGTGAATTGCGTACGCGCAAGTACGAAAAGGATGGTCAAACGCACTATATCACTGAAGTATTAGCA 
TCATCATTTCAGTTGCTAGAAAGCCGTGCCCAACGTGCTATGCGTGAAAATAACGTTTCTGGTGATTTGTCAGATTTAGTATTGGAAGAAGAGGAG 
CTCCCCTTT 

SEQ ID 442 

MYNKVIMIGRLTAKPEMVKTPTDKSVTRATVAVNRRFKGSNGEREADFINWMWGRLAETLASYGTKGSLISIDGELRTRKYEKDGQTHYITEVLA 
SSFQLLESRAQRAMRENNVSGDLSDLVLEEEELPF 

SEQ ID 443 

ATGTATAATAAAGTGATAGCAATCGGTCGTTTGGTAGCTAAACCAGAATTGGTAAAAACAGCTACGGATAAGCATGTAGCACGTCTCTCTTTAGCT 
GTTAATCGAAGATTTAAAAATGCTTCTGGAGAGCGAGAAGCTGATTTTATTTCAGTTGTTGTTTGGGGAAAGTTAGCAGAAACTCTGGTTTCTTAT 
GCTAGCAAAGGTAGTTTGATGTCTATTGATGGCGAACTTAGGACCCGCAAGTATGATAAAGATGGGCAAGTGCATTATGTGACAGAAGTTCTCTGC 
CAATCATTTCAACTGCTTGAAAGTCGTGCTCAGCGCGCTATGAGAGAAAATAATGTTACTAATGATCTAGTTGATTTAGTCTTAGAAGAAGATACT 
CTTCCCTTT 

SEQ ID 444 

MYNKVIAIGRLVAKPELVKTATDKHVARLSLAVNRRFKNASGEREADFISVWWGKLAETLVSYASKGSLMSIDGELRTRKYDKDGQVHYVTEVLC 
QSFQLLESRAQRAMRENNVTNDLVDLVLEEDTLPF 

SEQ ID 445 

TTGCTTTTCACAGAAAGCAACCTTTTTTTATTGAAAATAGAAAGGCAAACGATTACAATAAAGGGGATAGAAAGCAGGTTTAAGATGGAAAAAGTC 
ATTATTTTTGATATGGACGGCGTTATTGTTGATTCCGAGTACACGTTTTTAGATAATAAGACAGAAATGTTACGTGAGGAGGGTATTGATACGGAC 
GTCTCGTATCAATACCAGTACATGGGGACTACTTTTGAATTCATGTGGCAAGCTATGAAAGAGGAGTTTGGCTTACCGAAAACAGTAAAAGAGTAT 
ATTGCTGAGATGAACAGACGTCGACAAGCGATTGTGGCGCGTGATGGTGTTAGGCCCATCAAAGGAGCTCAGCGACTGATTCATTGGTTACACCAA 
CATGGCTATCGCTTAGCAGTTGCGTCCTCATCTCCAATGGTAGATATTAAGCGTAATCTAAAAGAGTTGGGTGTGACAGAATGCTTTGAATACATG 
GTTACAGGAGAAGATGTATCGTCTTCTAAACCAGCACCAGATGTTTTTCTTAGAGCTGCAGAGCTTTTAGATGTAGACCCTAAAGTTTGTATAGTT 
ATAGAAGATACAAGAAATGGGAGTTTAGCTGCTAAGGCAGCAGGAATGTATTGCTTTGGCTTTGCTAATCCTGATTATCCACCGCAAGATTTATCA 
ATGGCAGACAAGGTTATTTCAGATTATCAAGATATCTATATTTATCTTCCGGAG 

SEQ ID 446 

MLFTESNLFLLKIERQTITIKGIESRFKMEKVIIFDMDGVIVDSEYTFLDNKTEMLREEGIDTDVSYQYQYMGTTFEFMWQAMKEEFGLPKTVKEY 
IAEMNRRRQAIVARDGVRPIKGAQRLIHWLHQHGYRLAVASSSPMVDIKRNLKELGVTECFEYMVTGEDVSSSKPAPDVFLRAAELLDVDPKVCIV 
IEDTRNGSLAAKAAGMYCFGFANPDYPPQDLSMADKVISDYQDIYIYLPE 

SEQ ID 447 

ATGTTGATGATTAAAGGAATTATTTTTGATATGGACGGTGTTTTATTTGATACAGAACCTTTTTATCTGAGGCGACGAGAAGATTTTTTTAAGACA 
AAGGGAATTCCCATTGATCATTTGAACTCTAAAGATTTTATTGGGGGCAATCTTCAAGAATTATGGAAAGAGTTGTTAGGTAAAAATAGGGATGAT 
GCTATCGTTAAGGCAATTACAACTGACTATGACGCTTACAAACAAGCGCATAAGCCTCCTTATCAAAAACTGTTGATTACAGAAGTGAACTCTTGT 
CTTGAACAGTTGGAAAAACAAGGTATTAAACTGGCTGTGGCATCAAACTCGAAGCGTCAGGATGTTTTGTTGGCGTTGGAGACAACGCAAATAAAA 
GATTATTTTGAAATAATCCTAGCGCGTGAAGATGTTTCTAGAGGCAAACCTTATCCAGATATTTATAATAAAGCAGTACAAAAACTAGGATTACAA 
AAAAAACAACTGCTTGTAGTAGAGGACAGCCAAAAAGGCATTGCTGCCGCCAAAGCAGCCAATCTGACAGTTTTTGCCATTACCGACTACCGATAT 
GGCATTGATCAGAGTCAAGCTGATCACAAGATAGATCATTTAGGACAACTGTGTGTAAAAATCGGTTGTTTTGGATCG 

SEQ ID 448 

MLMIKGIIFDMDGVLFDTEPFYLRRREDFFKTKGIPIDHLNSKDFIGGNLQELWKELLGKNRDDAIVKAITTDYDAYKQAHKPPYQKLLITEWSC 
LEQLEKQGIKLAVASNSKRQDVLLALETTQIKDYFEIILAREDVSRGKPYPDIYNKAVQKLGLQKKQLLWEDSQKGIAAAKAANLTVFAITDYRY 
GIDQSQADHKIDHLGQLCVKIGCFGS 

SEQ ID 449 

TTGGTGGACCTCTGGTTGGATCAATTGTTGGTTTTATTGGAGGAGTTCATCGCTTTTTTCAAGGAAGCTTTTCAGGTTCTTTCTATATTGTCAGTT 
CAGTTC 

SEQ ID 450 

MVDLWLDQLLVLLEEFIAFFKEAFQVLSILSVQF 

SEQ ID 451 

GTGGAACCTAAACTATTTAAAATCATCATTGGAATGACAATCATTTTGACAAGTTCCCATCCTGTAAAAATGCCAACAAATAGCATCTGGATACTT 
TCGGCAATAATACTAATTAAAATAACTTGGCTTGTTGAAGGG 

SEQ ID 452 

MEPKLFKIIIGMTIILTSSHPVKMPTNSIWILSAIILIKITWLVEG 

SEQ ID 453 

ATGTTGATGGTGTTGTTATTCCAAAGGCTAGGAATTATTATGATTTTAGCCTTTTTATTGGTAAATAATAGTTATTTTAGACAGTTAATTGAAGAG 
CGGTCTAAACGTGAAACGGTAGTCCTTGTCATCATTTTCGGCTTGTTTGTTATTATATCTAATATAACAGGAATTGAAATAAAAGGGGATCGAAGT 
TTGGTCGAGCGCCCTTTTCTAACAACGATTTCTCATTCTGACTCACTTGCTAATACAAGGACTTTAGTTATTACAACGGCAAGTTTGGTTGGTGGA 
CCTCTGGTTGGATCAATTGTTGGTTTTATTGGAGGAGTTCATCGCTTTTTTCAAGGAAGCTTTTCAGGTTCTTTCTATATTGTCAGTTCAGTTCTA 
GTCGGCATTGTTAGCGGAAAGATTGGTGATAAGCTTAAGGAAAACCATCTCTACCCTTCAACAAGCCAAGTTATTTTAATTAGTATTATTGCCGAA 
AGTATCCAGATGCTATTTGTTGGCATTTTTACAGGATGGGAACTTGTCAAAATGATTGTCATTCCAATGATGATTTTAAATAGTTTAGGTTCCACA 
CTTTTCCTTGCGATTTTGAAAACTTATTTGTCAAATGAAAGTCAGTTACGCGCAGTTCAAACGAGAGATGTTCTTGAATTGACTCGACAGACTCTG 
CCCTACCTTAGACAAGGTTTGACACCGCAATCTGCTAGGAGCGTTTGCGAAATTATAAAGAGGCATACTAACTTTGATGCTGTGGGATTAACAGAT 
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CGGTCAAACGTATTAGCTCATATTGGTGTTGGCCATGATCACCATATTGCAGGACAACCGGTCAAAACAGACTTATCTAAAAGTC3TTATTTTTGAT 
GGCGAACCAAGAATTGCGCAAGATAAAGCGGCGATTTCTTGTCCAGATCACAACTGTCAGTTAAATTCTGCTATTGTAGTTCCTCTAAAAATAAAT 
GATAAAACTGTGGGTGCCTTAAAAATGTACTTTGCAGGAGATAAGACAATGTCTGAGGTGGAGGAAAACCTAGTCCTTGGTTTAGCGCAAATATTT 
TCAGGACAACTGGCAATGGGGATAACAGAGGAACAAAATAAGTTAGCCAGTATGGCAGAGATAAAGGCTTTACAAGCACAAATCAACCCTCATTTC 

AGTTTGCAGGGTGGTCAGGATCGTGAGGTAACGCTTGAGCAAGAAAAATCACATGTGGATGCTTATATGAATGTTGAAAAATTACGTTTCCCTGAT 
AAATATCAGTTATCTTATGATATTAGTGCACCAGAAAAAATGAAGTTACCACCTTTTGGTTTACAGGTACTGGTAGAGAATGCAGTTCGACATGCT 
TTCAAAGAACGTAAGACGGACAACCATATATTGGTTCAAATAAAGCCAGATGGTCATTATTATTGTGTTTCTGTTAGTGACAATGGACAAGGAATC 
TCAGATACTATCATTGATAAATTAGGTCAAGAAACAGTTGCAGAGAGTAAGGGTACAGGTACTGCTCTAGTTAATCTAAATAACAGGCTGAATTTA 
TTATATGGTAGTGTAAGTTGCCTTCATTTTTCGAGCGACAAGAATGGTACAAAAGTTTGGTATCGAATACCTAATAGAATAAGGGAGGATGAGCAT 
GAAAATTTTAATTCT 

SEQ ID 454 

MLMVLLFQRLGIIMILAFLLVNNSYFRQLIEERSKRETWLVIIFGLFVIISNITGIEIKGDRSLVERPFLTTISHSDSLANTRTLVITTASLVGG 
PLVGSIVGFIGGVHRFFQGSFSGSFYIVSSVLVGIVSGKIGDKLKENHIiYPSTSQVILISIIAESIQMLFVGIFTGWELVKMIVI PMMILNSLGST 
LFLAILKTYLSNESQLRAVQTRDVLELTRQTLPYLRQGLTPQSARSVCEIIKRHTNFDAVGLTDRSNVLAHIGVGHDHHIAGQPVKTDLSKSVIFD 
GEPRIAQDKAAISCPDHNCQLNSAIWPLKINDKTVGALKMYFAGDKTMSEVEENLVLGLAQIFSGQLAMGITEEQNKLASMAEIKALQAQINPHF 
FFNAINTISALIRIDSDKARYALMQLSTFFRTSLQGGQDREVTLEQEKSHVDAYMNVEKLRFPDKYQLSYDISAPEKMKLPPFGLQVLVENAVRHA 
FKERKTDNHILVQIKPDGHYYCVSVSDNGQGISDTIIDKLGQETVAESKGTGTALVNLNNRLNLLYGSVSCLHFSSDKNGTKVWYRIPNRIREDEH 
ENFNS 

SEQ ID 455 

TTGACAGACCTTGCCCAACAGTTTAATGCGCTCTTAGATCAAATTGATAGCTTGATGGTTGCCGTTGCGGATAAGGAAAAGGCGATTGGGCAGTAT 
AGGTTACAAGCCTTGGCTAGTCAGATTAACCCGCATTTTCTCTATAACACCTTGGACACTATTATTTGGATGGCAGAATTTAATGACAGCAAGCGC 
GTGGTAGAAGTGACCAAGTCTCTAGCTAAGTATTTTCGTTTGGCCCTTAATCAGGGGAACGAATACATTCGTTTGGCAGATGAACTGGATCACGTT 
AGCCAATACCTCTTTATTCAAAAACAGCGCTATGGAGACAAGCTAAGTTATGAAGTGCAAGGCTTAGATGTCTACGCAGACTTTGTTATTCCTAAG 
CTTATCTTACAGCCCTTAGTAGAAAATGCTATCTACCATGGCATCAAAGAAGTCGATCGCAAGGGCATGATCAAGGTTACGGTATCTGATACAGCT 
CAGCATCTGATGTTGACTGTTTGGGATAATGGTAAAGGCATTGAAGACTCTTCACTGACCAATAGTCAGAGCTTGTTGGCTAGGGGAGGTGTGGGC 
CTTAAAAATGTTGACCAGCGGTTAAAACTTCACTATGGTGAAGGCTACCACATGACCATTCATAGCCAGTCAGACCAGTTCACTGAAATACAATTA 
AGCCTTCCTAAAATGCATGAATTAATGGCAGACGACACACAGGAAAACGAG 

SEQ ID 456 

LTDLAQQFNALLDQIDSLMVAVADKEKAIGQYRLQALASQINPHFLYNTLDTIIWMAEFNDSKRWEVTKSLAKYFRLALNQGNEYIRLADELDHV 
SQYLFIQKQRYGDKLSYEVQGLDVYADFVIPKLILQPLVENAIYHGIKEVDRKGMIKVTVSDTAQHLMLTVWDNGKGIEDSSLTNSQSLLARGGVG 
LKNVDQRLKLHYGEGYHMTIHSQSDQFTEIQLSLPKMHELMADDTQENE 

SEQ ID 457 

ATGAGCATGAAAATTTTAATTCTTGATGATGAAATGTTTGCCAGACAAGAATTATCGTTTTTAGTTGAACATAGCCAGGAGGTTGACAACCCTGAG 
ATTTrTCAGGCTGAGGATATCAGTGAAGCCGAAAAAATCTTATTTAGACAGCAAATTGATTTAATTTTTTTAGATATTTCGCTTAGTGAAGAAAAT 
GGCTTTACTTTGGCTAATCAGTTGAGCCAACTTGCACATCCCCCACTTGTTGTTTTTGCGACAGCTTATGATAACTACGCTGTGAAAGCTTTTGAA 
AGTAACGCTGTTGATTATATCATGAAACCGTTTGAACAACAGCGCGTTGATATGGCTCTATCAAAAGTGAAGAAATTGAGCCAACTCACCACTGCT 
TCAGATGTAGAGCAAGCAATACCTAAAAAAGCCAGTGTTGAATTGTTAACCTTGACATTATCAGATCGCAGTGTTGTTGTTAAAATGCAAGATATT 
GTTGCAGCTAGTGTTGAAGATGGCGAATTAACTGTTAGTACAGTTCAGAAAACTTACACTATTCGGAAGACACTCAATTGGTTTAAGTCACGCGCT 
GTAGCACCATATTTTCTCCAGATTCATCGAAACACAGTGATTAATCTAGAGATGATTGAGGAAATTCAACCTTGGTTTAATCATACTTTGTTACTA 
ATTATGTCTAATGGAGAGAAATTTCCAGTAGGTCGATCGTATTTAAAAGACCTAAATGAGCATTTAACCATG 

SEQ ID 458 

MSMKILILDDEMFARQELSFLVEHSQEVDNPEIFQAEDISEAEKILFRQQIDLIFLDISLSEENGFTLANQLSQLAHPPLWFATAYDNYAVKAFE 
SNAVDYIMKPFEQQRVDMALSKVKKLSQLTTASDVEQAIPKKASVELLTLTLSDRSVWKMQDIVAASVEDGELTVSTVQKTYTIRKTLNWFKSRA 
VAPYFLQIHRNTVINLEMIEEIQPWFNHTLLLIMSNGEKFPVGRSYLKDLNEHLTM 

SEQ ID 459 

GTGTACTCATTGTTAATTGTAGAAGACGAATACCTTGTGCGCCAGGGTATTCGTTCTTTGGTTGATTTTAGCCAGTTCAAGATTGATCGGGTCAAC 
GAAGCAGAAAATGGCCAGTTGGCTTGGGACTTGTTTCAGAAAGAGCCTTATGATATTGTTTTGACGGATATCAATATGCCCAAATTAAATGGGATT 
CAACTAGCAGAACTCATTAAACAGGAATCCCCCCAAACTCATCTGGTATTTTTGACGGGCTACGATGATTTTAACTATGCCTTATCTGCTTTGAAA 
TTAGGGGCAGATGATTACTTGCTCAAACCCTTTTCCAAGGCAGATGTAGAAGACATGTTAGGAAAGCTCCGGAAAAAATTAGAACTTTCCAAGAAA 
ACAGAAACCATTCAGGAATTGGTTGAGCAGCCTCAAAAAGAAGTATCAGCAATAGCAATGGCTATTCATGAGCGGTTGGCAGATTCTGATTTGACC 
CTAAAAAGCTTGGCTCAGCAGCTTGGTTTTAGCCCTAATTACCTTAGCGTCTTGATTAAAAAAGAGTTAGGGATGCCCTTTCAAGATTATCTGGTA 
CAAGAACGGTTGAAAAAAGCCAAGCTTCTCTTGTTAACCAGTAATCTTAAAATCTATGAAATTGCAGAGCAGGTCGGTTTTGAGGACATGAATTAT 
TTTTCTCAGCGCTTTAAGCAACTGGTAGGCGTTACCCCAAGTCAGTATAAAAAAGGAGGCCAGGCA 

SEQ ID 460 

VYSLLIVEDEYLVRQGIRSLVDFSQFKIDRVNEAENGQLAWDLFQKEPYDIVLTDINMPKLNGIQLAELIKQESPQTHLVFLTGYDDFNYALSALK 
LGADDYLLKPFSKADVEDMLGKLRKKLELSKKTETIQELVEQPQKEVSAIAMAIHERLADSDLTLKSLAQQLGFSPNYLSVLIKKELGMPFQDYLV 
QERLKKAKLLIiLTSNLKIYEIAEQVGFEDMNYFSQRFKQLVGVTPSQYKKGGQA 

SEQ ID 461 

GTGACACTGAGTTCTCTGATAGCAAGTATTAATCGTGCAACATATGCTACCACTACCAACATAACAACAGTTGAGATTGTAATAACAGCAACTAGT 
TGCAAGCCTTCAGCTTTTAGGATATCAAGATTCGCTGCTACTGATATTCCTGAGGGGACAAACATAAAACCAATCATGCTTATCATCAAAGCCCCA 
AAAGAGTCAACCCACTCTACCTTGATAATTTTAGCAGTTAGCAATACATACATTAGCACCAAACCAATAACCGTCGTTGGGATTGGTAGTGATTTC 
GGTAATAACATTGAAATCATTTGTGAAACTAATAGAATAGCTGCATATATTGACATT 

SEQ ID 462 

MTLSSLIASINRATYATTTNITTVEIVITATSCKPSAFRISRFAATDIPEGTNIKPIMLIIKAPKESTHSTLIILAVSNTYISTKPITWGIGSDF 
GNNIEIICETNRIAAYIDI 

SEQ ID 463 

GTGACTATGAAACACACCAGTAAAGAAACCAAAACAAAAGAAGCTCCAATGTTTATTCAAATGTCAATATATGCAGCTATTCTATTAGTTTCACAA 
ATGATTTCAATGTTATTACCGAAATCACTACCAATCCCAACGACGGTTATTGGTTTGGTGCTAATGTATGTATTGCTAACTGCTAAAATTATCAAG 
GTAGAGTGGGTTGACTCTTTTGGGGCTTTGATGATAAGCATGATTGGTTTTATGTTTGTCCCCTCAGGAATATCAGTAGCAGCGAATCTTGATATC 
CTAAAAGCTGAAGGCTTGCAACTAGTTGCTGTTATTACAATCTCAACTGTTGTTATGTTGGTAGTGGTAGCATATGTTGCACGATTAATACTTGCT 
ATCAGAGAACTCAGTGTCACAGATTTATTTAAAAAGATATTACCTAACCACTATAGTAAGAAAGTAGAGGAAAAA 

SEQ ID 464 

MTMKHTSKETKTKEAPMFIQMSIYAAILLVSQMISMLLPKSLPIPTTVIGLVLMYVLLTAKIIKVEWVDSFGALMISMIGFMFVPSGISVAANLDI 
LKAEGLQLVAVITISTWMLVWAYVARLILAIRELSVTDLFKKILPNHYSKKVEEK 
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SEQ ID 465 

ATGGAACTCTTAAAAACACCCATCTTTGGTATTTGCTTTTCTTTAATACTCTATACGATAGGAGAACATTTATTTAAGAAGAGTAAAGGTTTCTTC 
CTTTTGCAGCCTCTTTTCTTTGCAATGGTTAGTGGTATTGTCATTCTTTGGCTTATGTCAAAAGGTTTAGGAACCGATGTTAAGACATTTTATACA 
CAAGCTTATAAACCAGGTGGTGATTTAATATTTTGGTTTTTAAATCCAGCGACAATTGCTTTTGCAGTTCCTCTCTATAAGAAAAATGACGTTGTT 
AAAAAATATTGGGTAGAAATTCTCAGCAGTTTAGTAATCGGTATGATTGTTTCCCTTATACTTATCGTCGCTATTTCTAAAATGGTTGGGCTTAGT 
CAAGTCGGAATTGCTTCAATGTTGCCACAAGCAGCAACAACAGClfiATTGCTCTTCCAATAACAGCAGCAATTGGAGGGAA.CACAGCTGTGACAGCA 
ATGGCGTGTATCTTAAATGCAGTTATTATTTATGCATTAGGTAAAAAATTAGTGTCATTTTTCCATTTGAATGATAGTAAGATTGGTGCAGGATTA 
GGTCTAGGGACCTCTGGTCATACAGTCGGAGCAGCCTTTGCATTGGAATTGGGAGAACTGCAAGGTGCGATGGCAGCTATAGCTGTGGTGGTTATC 
GGTTTGGTAGTTGATTTGGTTATTCCTATCTTTAGTCATTTGATTGGTTTGCTA 

SEQ ID 466 

MELLKTPIFGICFSLILYTIGEHLFKKSKGFFLLQPLFFAMVSGIVILWLMSKGLGTDVKTFYTQAYKPGGDLIFWFLNPATIAFAVPLYKKNDW 
KKYWVEILSSLVIGMIVSLILIVAISKMVGLSQVGIASMLPQAATTAIALPITAAIGGNTAVTAMACILNAVIIYALGKKLVSFFHLNDSKIGAGL 
GLGTSGHTVGAAFALELGELQGAMAAIAVWIGLWDLVIPIFSHLIGLL 

SEQ ID 467 

GTGACTAAATATTTGAAGTACATCTCTTTTGTTGCTTTGTTTCTGGCGAGTATCTTTTTAGTAGCTTGTCAAAATCAAAATTCACAAACCAAGGAG 
CGAACGCGAAAACAACGACCCAAAGATGAATTGGTTGTTTCTATGGGGGCAAAGCTTCCTCATGAATTCGATCCAAAGGACCGTTATGGAATCCAT 
AATGAAGGTAATATTACTCATAGCACCCTATTGAAACGTTCTCCTGAACTAGATATAAAAGGAGAGCTTGCTAAAAAATATAAAATCTCTAAGGAT 
GGCTTAACGTGGTCGTTCGACTTAAATGATGATTTTAAATTCTCCAATGGTGAGCCTGTTACTGCTGACGATGTTAAGTTTACTTATGATATGTTG 
AAAGCAGATGGAAAAGCTTGGGATTTGACCTTTATTAAGAATGTTGAAGTAGTTGGGAAAAACCAGGTAAATATTCATTTGACTGAGGCGCATTCG 
ACATTTACAGCACAGTTGACAGAAATCCCAATCGTCCCTAAAAAACATTACAATGATAAGTATAAGAGCAATCCTATCGGTTCAGGACCTTACATG 
GTGAAAGAATATAAGGCTGGAGAACAAGCAATCTTCGTTCGAAATCCCTATTGGCACGGTAAAAAGCCTTATTTTAAAAAGTGGACTTGGGTATTA 
CTTGATGAAAATACAGCACTAGCTGCTTTAGAATCTGGTGATGTTGACATGATTTACGCAACGCCAGAGCTTGCTAGCAAGAAAGTCAAAGGAACA 
CGTCTTCTAGATATTGCTTCAAACGACGTTCGCGGACTGTCATTGCCTTATGTGAAGAAAGGTGTTGTGAAAAATTCACCAGACGGTTATCCAGTA 
GGAAATGATGTCACTAGTGATCCAGCAATCAGAAAAGCCTTGACTATTGGTTTAAATAGACAAAAAGTTCTGGATACTGTTTTAAATGGTTATGGT 
AAACCAGCTTATTCAATTATTGATAGAACACCATTCTGGAATCCAAAAACAGCAATTAAAGATAATAAAGTAGCTAAAGCTAAGCAACTTTTGACA 
AAAGCTGGATGGAAAGAACAAGCAGACGGTAGCCGTAAAAAAGGAAATCTTAAATCGGAATTTGACCTTTACTACCCTACTAATGATCAATTACGA 
GCAAACTTAGCCGTTGAAGTAGCGGAGCAAGCTAAAGCCTTAGGTATTACTATTAAACTCAAGGCTAGTAACTGGGATGAAATGGCAACTAAGTCA 
CATGATTCAGCCTTACTTTATGCGGGAGGACGTCATCATGCGCAGCAATTTTATGAATCACATTACCCAAGTTTAGCTGGTAAAGGTTGGACCAAT 
ATTACTTTTTATAACAATCCTACTGTGACTAAGTACCTTGACAAAGCAATGACATCTCCTGACCTTGATAAAGCTAACAAATATTGGAAGTTAGCT 
CAGTGGGATGGCAAAACAGGTGCTTCCACTCTTGGAGATTTACCAAATGTATGGTTGGTGAGTCTTAACCATACTTATATTGGTGATAAACGTATC 
AATGTAGGTAAACAAGGTGTCCATAGTCATGGTCATGATTGGTCATTATTGACTAACATTGCTGAATGGACTTGGGATGAATCTGCTAAG 

SEQ ID 468 

MTKYLKYISFVALFLASIFLVACQNQNSQTKERTRKQRPKDELWSMGAKLPHEFDPKDRYGIHNEGNITHSTLLKRSPELDIKGELAKKYKISKD 
GLTWSFDLNDDFKFSNGEPVTADDVKFTYDMLKADGKAWDLTFIKNVEWGKNQVNIHLTEAHSTFTAQLTEIPIVPKKHYNDKYKSNPIGSGPYM 
VKEYKAGEQAIFVRNPYWHGKKPYFKKWTWVLLDENTALAALESGDVDMIYATPELASKKVKGTRLLDIASNDVRGLSLPYVKKGVVKNSPDGYPV 
GNDVTSDPAIRKALTIGLNRQKVLDTVLNGYGKPAYSIIDRTPFWNPKTAIKDNKVAKAKQLLTKAGWKEQADGSRKKGNLKSEFDLYYPTNDQLR 
ANLAVEVAEQAKALGITIKLKASNWDEMATKSHDSALLYAGGRHHAQQFYESHYPSLAGKGWTNITFYNNPTVTKYLDKAMTSPDLDKANKYWKLA 
QWDGKTGASTLGDLPNVWLVSLNHTYIGDKRINVGKQGVHSHGHDWSLLTNIAEWTWDESAK 

SEQ ID 469 

ATGACTGQATCAACCGGTGATTGTTTTAGTAAAATAAAGGTCAAAATTGATACTCCAAAAACGAGTGACAAACACCTAAGTATCTTCCAGATAACT 
ACAGTGGTAATATGTTTCACAGATAAATCTCCT 

SEQ ID 470 

MTGSTGDCFSKIKVKIDTPKTSDKHLSIFQITTWICFTDKSP 

SEQ ID 471 

ATGGCAAGTGTCAATTATGACACGTCACTAACCCCTGTTCAGTACAAAGCGATTGCTCACCACTATGGTTTGGATAAGCCAGCTCCGGTCCAGTAT 
TTTATTTGGTTAAAAAATTTTATACAGGGACATTTAGGGACTTCACTAGTTTATCGGCAACCTGTTATTGATATTATTAGATCACGGGCAGGTGCC 
TCTTTCATACTTATGGGACTCTCCTGGGTCTTATCGGGTCTTATTGGATTTATCTTAGGAACTTTATCAGCTTTCCATCAAGGGAAATTGCTTGAT 
CGAATTGTAAGGTGGTTTTCTTACCTTCAGATATCAGTACCAACTTTTTGGATTGGGCTCATTTTTTTATTAATCTTTTCTGTCCAGCTGGGGTGG 
TTCCCGATTGGTATTTCTTCCCCGATAGGTACTTTGAGTCAAGATATTACGTTAGCTGATCGTATTAAGCACCTTATTTTACCTGTTTTCACGCTA 
AGTATTCTAGGCATTGCCAATGTAACTCTTCATACTAGAACTAAAATGATGTCGGTACTTTCTAGTGAATATGTCTTATTTGCCAGAGCGCGTGGG 
GAAACGGAATGGCAAATTTTTAAAAATCATTGTCTTAGAAATGCTATCGTACCAGCTATTACACTGCATTTTTCCTATTTTGGAGAATTGTTTGGA 
GGATCCGTTCTTGCTGAGCAAGTTTTCTCATATCCAGGACTAGGGTCTACCCTAACTGAAGCAGGACTTAAAAGTGATACACCGCTACTTCTAGCT 
ATTGTGATGATAGGGACATTATTTGTTTTTGCGGGCAATCTTATTGCGGATATTTTAAACAGCATAATCAATCCACAGTTAAGGAGAAAAGTA 

SEQ ID 472 

MASVNYDTSLTPVQYKAIAHHYGLDKPAPVQYFIWLKNFIQGHLGTSLVYRQPVIDIIRSRAGASFILMGLSWVLSGLIGFILGTLSAFHQGKLLD 
RIVRWFSYLQISVPTFWIGLIFLLIFSVQLGWFPIGISSPIGTLSQDITLADRIKHLILPVFTLSILGIANVTLHTRTKMMSVLSSEYVLFARARG 
ETEWQIFKNHCLRNAIVPAITLHFSYFGELFGGSVLAEQVFSYPGLGSTLTEAGLKSDTPLLLAIVMIGTLFVFAGNLIADILNSIINPQLRRKV 

SEQ ID 473 

ATGATATTGAGACGTCGAACTATTGTTTTATGGCAACTGGGTATCGCCATTTCTCTCATTCTTAGTATTCTAGCCTTAAATCTTTATTTCCATAGT 
ACTCCCTTGCAAACCAATGCAGCTTTACGGAACCTTGCTCCTTCATTAAACCATCTTTTTGGGACAGATGGTTTAGGTAGGGATATGTTTGTCAGA 
ACGATTAAAGGACTTTATTTCTCTCTACAAGTCTGCTTATTAGGTGCCCTTATGGGGGTCATTCTGGCGACAGTTTTTGGAGTGCTTGCAGGTTTA 
GGAAATAGCATTATTGATAAAATAATAGCATGGTTAGTTGATTTGTTTATTGGTATGCCTCATTTGATTTTTATGATTCTCATTTCTTTTGTTGTT 
GGGAAAGGTGCTCAAGGGGTCATCATTGCAACGGCTGTTACACATTGGCCTTCTTTAGCAAGGCTTATCCGCAATGAAGTCTATCATCTAAAGAAT 
AAAGAATTTGTCCAACTTTCTAAAAGTATGGGAAAAACGCCTTATTATATTGTGAGGCATCATATCCTGCCTTTGATTGCTTCTCAAATTTTCATT 
GGTTTTATCCTCTTATTTCCACATGTCATCCTACATGAAGCATCAATGACTTTCTTAGGATTTGGGCTCTCTGCCGAACAACCTTCGGTTGGTATC 
ATTCTGTCAGAGGCAGCTAAGCATATCTCTCTTGGAAATTGGTGGTTGGTTATCTTTCCAGGACTTTATCTTATTTTGGTTGTCAATGCATTTGAT 
ACTATCGGAGAATCTTTAAAGAAACTCTTTTACCCTCAAACTGATCATTTT 

SEQ ID 474 

MILRRRTIVLWQLGIAISLILSILALNLYFHSTPLQTNAABRNLAPSLNHLFGTDGLGRDMFVRTIKGLYFSLQVCLLGALMGVILATVFGVLAGL 
GNSIIDKIIAWLVDLFIGMPHLIFMILISFWGKGAQGVIIATAVTHWPSLARLIRNEVYHLKNKEFVQLSKSMGKTPYYIVRHHILPLIASQIFI 
GFILLFPHVILHEASMTFLGFGLSAEQPSVGIILSEAAKHISLGNWWLVIFPGLYLILWNAFDTIGESLKKLFYPQTDHF 

SEQ ID 475 

ATGACAGAAACATTATTAAGCATTAAAGACCTCTCCATCACCTTCACTCAATACGGAAGATTTTTA&AACCATTTCAATCAACACCGATACAAGCG 
CTGAATTTAGAAATTAAAAAAGGTGAGTTATTAGCTATTATAGGTGCTAGTGGTTCAGGGAAGAGTTTATTAGCACATGCTATTATGGATATTCTT 
CCTAAAAATGCATCTGTAACAGGAGATATGATTTATCGTGGTCAATCACTAAATTCTAAACGCATTAAACAGTTGCGAGGAAAAGATATTACGTTG 
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ATTCCACAATCAGTTAATTATTTAGATCCATCTACGAAAGTCAAACATCAGGTGCGCTTAGGTATCTCAGAAAATTCAAAGGCTACTCAAGAAGGA 
TTGTTTCAACAGTTTGGTTTAAAAGAAAGTGATGGTGACTTGTATCCTTTCCAACTTTCTGGCGGAATGCTCCGACGTGTTTTGTTTACAACGTGT 
ATTAGTGATAAGGTTTCTTTGATTATTGCGGATGAGCCCACCCCTGGATTACATCCAGATGCTCTGCAAATGGTTTTAGACCAACTACGCTCCTTT 
GCAGATAAAGGAATAAGCGTTATATTTATCACTCATGATATTGTAGCAGCTAGTCAAATTGCTGATCGTATTACTATTTTTAAAGAGGGAAAAGCT 
ATTGAAACAGCTCCAGCTAGTTTCTTTAGCGGAAATGGAGAGCAGTTACAAACAGAATTTGCTAGAAGTTTATGGCGCTCTCTCCCACAGCAAGAA 
TTTTTGAAAGGAGTTACTCATGACCTTAGAGGC 

SEQ ID 476 

MTETLLSIKDLSITFTQYGRFLKPFQSTPIQALNLEIKKGELLAIIGASGSGKSLLAHAIMDILPKNASVTGDMIYRGQSLNSKRIKQLRGKDITL 
IPQSVNYLDPSTKVKHQVRLGISENSKATQEGLFQQFGLKESDGDLYPFQLSGGMLRRVLFTTCISDKVSLIIADEPTPGLHPDALQMVLDQLRSF 
ADKGISVIFITHDIVAASQIADRITIFKEGKAIETAPASFFSGNGEQLQTEFARSLWRSLPQQEFLKGVTHDLRG 

SEQ ID 477 

ATGACAGAAACATTATTAAGCATTAAAGACCTCTCCATCACCTTCACTCAATACGGAAGATTTTTAAAACCATTTCAATCCACACCGATCCAAGCG 
CTGAATTTAGAAGTTAAAAAAGGTGAGTTATTAGCTATTATAGGTGCTAGTGGTTCAGGCAAGAGTTTATTAGCACATGCTATTATGGATATTCTT 
CCTAAAAATGCAGCTGTAACAGGAGATATGATTTATCGTGGTCAATCACTAACTTCTAAACGCATCAAACAGTTGCGAGGAAAAGAAATGACGTTG 
ATTCCACAATCCGTTAATTATTTAGATCCATCTATGAAAGTCAAGCATCAGGTGCGCTTGGGTATCTCAGAAAATGCTAAGGCTACTCAAGAAGGA 
TTGTTTCAACAGTTTGGATTAAAAGAAAGTGATGGTGACTTGTATCCTTTCCAACTTTCTGGCGGAATGCTCCGACGTGTTTTGTTTACAACGTGT 
ATTAGTGATACGGTTTCTTTGATTATTGCGGATGAGCCCACCCCTGGATTACATCCAGATGCTCTGCAAATGGTTTTAGATCAACTACGCTCCTTT 
GCAGATAAAGGAATAAGCGTCATATTTATCACCCATGATATTGTAGCAGCTAGTCAAATTGCGGATCGTATTACTATTTTTAAAGAGGGAAAAGCT 
ATTGAAACAGCCCCAGCTAGCTTTTTTAGCGGAGGTGGGGAGCAATTACAAACAGAATTTGCGAGACGTTTATGGCGCACACTCCCTCAGCAAGAC 
TTTTTGAAAGGAGTTACTCATGACCTTAGAGGC 

SEQ ID 478 

MTETLLSIKDLSITFTQYGRFLKPFQSTPIQALNLEVKKGELLAIIGASGSGKSLLAHAIMDILPKNAAVTGDMIYRGQSLTSKRIKQLRGKEMTL 
IPQSVNYLDPSMKVKHQVRLGISENAKATQEGLFQQFGLKESDGDLYPFQLSGGMLRRVLFTTCISDTVSLIIADEPTPGLHPDALQMVLDQLRSF 
ADKGISVIFITHDIVAASQIADRITIFKEGKAIETAPASFFSGGGEQLQTEFARRLWRTLPQQDFLKGVTHDLRG 

SEQ ID 479 

ATGACCTTAGAGGCTAAAAAGCTTGGCTTTTATCATAAAAAAGATCAATGGCTTTTTAAGGAGATTAATTTAGAGGTAGCACCTGGTCAAGTTTTA 
GGTATATTTGGACAAAGTGGTTGTGGAAAAACTAGTTTATCCAGGGTGCTTGCAGGTTTTTTACATCCTAAATCTGGTGAAGTATTAGTTGATGGC 
AGTAATTTGCCTAGCAAAGCATTTAGACCTGTACAACTTATTCAACAACATCCTGAAAAAACGATGAATCCTTTATGGCCTATGAAAAAAAGTTTG 
GAAGAAGCCTATTACCCAAGTCGAGATTTACTAGATGCTTTTGGAATTCAAGAAAAATGGCTAAATCGTCGACCTAGTGAACTCTCGGGAGGAGAA 
TTACAACGCTTTTCGATTGTGCGTTCATTACATCCAGAGACTAAATACCTTATTGCAGATGAAATGACTACTATGTTGGATAGCATTACACAAGCT 
AGTGTATGGAAAAGCCTGTTGGAGATTGTAAAGGATAGAAATTTAGGTCTCATCGTTATTAGTCATGATTTCGCTATGTTAGAGAAACTTTGTAAC 
CAATGCTATATGATTGAAGAGAATCGTATCGTATCTTTCAATGGAGAT 

SEQ ID 480 

MTLEAKKLGFYHKKDQWLFKEINLEVAPGQVLGIFGQSGCGKTSLSRVLAGFLHPKSGEVLVDGSNLPSKAFRPVQLIQQHPEKTMNPLWPMKKSL 
EEAYYPSRDLLDAFGIQEKWLNRRPSELSGGELQRFSIVRSLHPETKYLIADEMTTMLDSITQASVWKSLLEIVKDRNLGLIVISHDFAMLEKLCN 
QCYMI EENRI VS FNGD 

SEQ ID 481 

ATGACCTTAGAGGCTAAAAAGCTTGGCTTTTATCATAAAAAAGATCAATGGCTTTTTAAGGAGATTGATTTAGAGGTAGCACCTGGTCAAATCTTA 
GGGATATTTGGACAAAGTGGGTGTGGAAAAACGAGTTTATCCAGAGTGCTTGCTGGTTTTTTGCAGCCTAAATCTGGTGAAGTATTAGTTGATGGC 
AGTCATTTGCCTAACAAAGCATTTAGACCTGTACAACTTATCCAACAACATCCTGAACAAACCATGAATCCTTTATGGCCTATGAAAAAAAGTTTG 
GAAGAAGCCTACTATCCAAGTCAAGATTTGCGAGATGCTTTTGGCATTCAAGAAAAATGGCTAAAGCGTCGTCCTAGTGAACTCTCGGGAGGGGAA 
TTGCAACGCTTTTCGATTGTGCGTTCATTACATCCAGAGACGAAATACCTTATTGCAGATGAAATGACTACTATGTTGGATAGCATTACACAAGCT 
AGTGTATGGAAAAGCCTGTTGGAGATTGTAAAGGATAGAAATTTAGGTCTCATCATTATTAGTCATGAGTTTGATATGTTAGAAAAACTTTGTGAC 
GCGTGCTATATGATTGAAGAGAATCGTACTCAACTGTTCAAGCATACC 

SEQ ID 482 

MTLEAKKLGFYHKKDQWLFKEIDLEVAPGQILGIFGQSGCGKTSLSRVLAGFLQPKSGEVLVDGSHLPNKAFRPVQLIQQHPEQTMNPLWPMKKSL 
EEAYYPSQDLRDAFGIQEKWLKRRPSELSGGELQRFSIVRSIiHPETKYLIADEMTTMLDSITQASVWKSLLEIVKDRNLGLIIISHEFDMLEKLCD 
ACYMIEENRTQLFKHT 

SEQ ID 483 

ATGGAACAATTTAAACATGATGCCAAAGCCTTGTTAGAGGCAATTGGGGGTAAAGAAAATATTAGTGCAGTGACACATTGTGCTACACGCATGCGA 
TTTGTTTTGAATGACAGTAGTAAAGCTAAGGTAAAGGTAATTGAGGAGTTACCATCAGTCAAGGGTACCTTTACCAATGCTGGGCAATTTCAAGTC 
ATTATTGGTAATGATGTCCCTATTTTTTATAATGCTTTTGTAGCCGTTTCTGGTATTGAGGGTGTGTCTAAAGAGGCGGCAAAATCGGCTGCCCAA 
AAAAATCAAAACCCTTTACAGCGTGTGTTGACAATGCTGGCTGAAATATTTACACCGATTATTCCAGCCATTATTGTTGGTGGTCTGATCCTTGGT 
TTTCGTAATATTTTAGATGCCGTTCCATTTGAATTTTTAGGTCAAAAAGTTGTTGATGGTGTCAGGCAAGTAGACTCTTCTGGGCATCCAATTTGG 

GTATGGTCTGTGACTCGTAAGATGGGGACTACTCAAATCCTCGGTATTGTTCTAGGTATCTGTCTAGTGTCGCCACAATTACTTAATGCTTATTCT 
GTAGCTAGTACTTCAGCAGCAGACATTGCTAAAAATTGGTCTTGGAATTTTGGTTACTTTACAGTACAAAAAATTGGTTATCAAGCTCAAGTTATT 
CCAGCTCTGTTAGCTGGTTTGAGCCTGTCTTACTTAGAAATCTTCTGGAGAAAACATATTCCTGAAGTTGTTTCAATGATTTTTGTGCCATTTCTA 
TCCTTAGTTCCAGCTATTATCTTGGCTCATACTGTCCTTGGACCTATTGGTTGGACACTAGGTAAATGGATTTCTGCTATCGTTCTTATTGGATTG 
ACTGGTCCTGTAAAATGGCTCTTTGGTGCTATTTTTGGTGCCCTGTATGCCCCATTTGTTATTACTGGTTTGCACCACATGACAAATGCTATCGAT 
ACTCAACTCATAGCAGATACAAAAACACATACAACTGGCCTTTGGCCGATGATTGCTCTTTCAAATATTGCTCAGGGTTCAGCTGTACTAGCTTAT 
TATTTTATGCATCGTCATGATGAAAAAGAGGCTCAAATATCACTTCCAGCTGCTATCTCAGCCTACCTTGGTGTTACAGAGCCGGCGCTTTTTGGT 
GTAAACGTTAAATACATTTATCCATTTGTTGCTGGTATGATTGGTTCAAGTGTGGCAGGTCTTTTGGCGACAACTTTTAATGTCCAAGCTAACTCT 
ATTGGTGTAGGCGGTCTTCCAGGCTTCCTGTCAATTAACGTTAAATATATGGGATATTTCTTTATCTGTATGGCAGTGGCTATCTTTATTCCTTTA 
TTTTTGACACTATTCTTTAAAAAATCAGGTATTTTGACAAAAACTGAAGAGGAAAAATTAGTACCTGATGCTGTCATTGCTTCAACAACAGAAACA 
AAATCAGCAAAAGAAAAAGCTGTCGTATCAGGTACAAAGCTTAGTGTAGTAAGCCCTTTATCAGGTTTAGCTAAACCACTGGATCAAGCTAGTGAT 
CCTGTCTTTTCACAAGGAATTATGGGGAAGGGAGTGGTTATCGATCCAAGTGATGGAGAACTAGTTTCACCGGTCGATGCGACAGTTTCAGTTCTT 
TTCCCTACGAAACATGCTATTGGATTGTTAACATCAGAGGGGGTTGAGTTTCTTATTCATATTGGTATGGATACTGTTAATTTAGAAGGAAAAGGG 
TTTACCTCTCATGTTGCTCAAGGTGACACTGTAAAAGTAGGAGATAAACTCATTACTTTCGATATTCCAATGATAAAAGAAGAAGGATACATTGTG 
GAAACTCCTATTCTGATTACTAATCAACAAGAATTCCGACCAGAAGAATTGATAGATTTACCCAAACAGATAAAACGTGGACAAGCATTAATGGTT 
GCCAAGAAAATT 

SEQ ID 484 

MEQFiCHDAKALLEAIGGKENISAVTHCATRMRFVLNDSSKAKVICVIEELPSVKGTFTNAGQFQVIIGIsIDVPIFYNAFVAVSGIEGVSKEAAKSAAQ 
KNQNPLQRVLTMLAEIFTPIIPAIIVGGLILGFRNILDAVPFEFLGQKWDGVRQVDSSGHPIWNTLVDVSTFWSGVDSFLWLPGEAIFHFLPVGI 
VWSVTRKMGTTQILGIVLGICLVSPQLLNAYSVASTSAADIAKNWSWNFGYFTVQKIGYQAQVIPALLAGLSLSYLEIFWRKHIPEWSMIFVPFL 
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SLVPAIILAHTVLGPIGWTLGKWISAIVLIGLTGPVKWLFGAIFGALYAPFVITGLHHMTNAIDTQLIADTKTHTTGLWPMIALSNIAQGSAVLAY 
YFMHRHDEKEAQISLPAAISAYLGVTEPALFGWVKYIYPFVAGMIGSSVAGLLATTFNVQANSIGVGGLPGFLSINVKYMGYFFICMAVAIFIPL 
FLTLFFKKSGILTKTEEEKLVPDAVIASTTETKSAKEKAWSGTKLSWSPLSGLAKPLDQASDPVFSQGIMGKGWIDPSDGELVSPVDATVSVL 
FPTKHAIGLLTSEGVEFLIHIGMDTVNLEGKGFTSHVAQGDTVKVGDKLITFDIPMIKEEGYIVETPILITNQQEFRPEELIDBPKQIKRGQALMV 
AKKI 

SEQ ID 485 

ATGGGAAAATTTGAACAGGATGCTAAGAGTCTTCTAACTGCTATTGGTGGTAAAGAAAACATCAAGGTTGTCACACACTGTGCAACGCGTATGCGT 
TTTGTTTTGAATGATAATAATAAGGCAAATGTCAAAGAGATTGAAAAAATCTCTGTAGTTAAAGGGACATTTACCAATGCTGGGCAGTTTCAGGTA 
ATCATTGGTAATGATGTTCCAGTTTTTTATAATGACTTTACAGCTGTTTCTAGTATTGAAGGGGTGTCTAAAGAAGCTGCCAAATCAGCAGCTAAA 
AGTAATCAAAATGCCTTACAACGGGTGATGACCATGTTGGCTGAGATTTTCACACCTATTATTCCGGCGATTATTGTTGGGGGGCTTATTTTAGGT 
TTCCGTAATATTTTGGAGAGTGTGCCTTTTGAATTTCTTGGGCAGCAGGTCGAAAAAGGGAAATTAGTTTTTGATGCAGCTGGGGATCCTGTTTGG 
AATACGATTGTGAGGGTATCTCCTTTCTGGTCAGGGGTTAACCATTTCTTGTGGTTACCAGGGGAAGCTATTTTCCACTTCTTACCAGTTGGGATT 
ACTTGGTCTGTGACGCGTAAGATGGGAACCACTCAAATTTTAGGGATTGTCCTTGGTATCTGTTTGGTGTCACCACAATTATTGAATGCCTATGCG 
GTGGCAGGAACGCCTGCTGCTGAGATTGCCAAAAACTGGGTTTGGGATTTTGGTTTCTTTACCATTAATCGTATTGGGTATCAGGCACAGGTTATT 
CCAGCCCTTTTAGCTGGTCTGTCCCTTGCTTATCTTGAAATTTTCTGGCGTAAACGGATTCCAGAAGTGGTTTCAATGATTTTTGTGCCATTCCTT 
TCTTTGATTCCAGCTTTGATTTTAGCGCATACGGTATTGGGGCCAATCGGTTGGACTATTGGTAAAGGGATTTCCTTTGTTGTGTTAGCTGGATTG 
ACTGGTCCTGTTAAATGGCTATTCGGTGCTATCTTTGGTGCCTTGTATGCTCCGCTAGTTATTACTGGTTTACATCACATGACAAATGCCATTGAT 
ACCCAATTAATTGCTGATACTGCAACTCGTACAACTGGTTTGTGGCCAATGATTGCTCTTTCAAATATCGCTCAAGGGTCAGCCGTTTTTGCTTAC 
TATTrAATGAATCGTCATGAAGAACGTGAGGCTGAAATATCGCTTCCTGCAGCAATTTCTGCTTACCTTGGGGTAACTGAGCCTGCCTTATTTGGG 
GTTAATGTTAAATACGTTTATCCCTTTGTAGCCGGAATGATTGGCTCAGGTATTGCGGGTCTCTTATCAACAACCTTTAATGTTCAGGCAAATTCT 
ATTGGTGTTGGTGGTTTACCAGGTTTCATGGCTATCAATGTGAAGTACATGATTCCATTCTTCATCTGTATGGCAGTAGCCATTGTGGTGCCGATG 
TTTTTAACCTTCTTTTTCCGTAAATCACATATCATGACTAAGACAGAAGATGAAGCTAAACTACCTGAGACACCCGTTTCGGATGCTCCTGTAGCA 
ACTGCTCCACATAAGACTATGCAAGGAACAGTTATCACTTTAACAAGCCCTTTAACGGGTGAAGTTAAAGCGTTGTCTGAAGCTGTTGATCCTGTC 
TTTGCACAGGGAGTTATGGGCCAAGGTGCTCTTCTTCAACCGACAGAAGGGGTGTTAGTAGCGCCTTGTGATGCTGAAGTATCGGTCTTGTTCCCA 
ACTAAACACGCTATTTGTTTGGTGACGACTGAAGGTTTGGAATTATTGATGCATATTGGCATGGATACGGTTAACTTAGATGGTCAAGGATTTGAA 
GCTTTGGTGAAGCAAGGTGATCAGGTTAAGGCTGGACAAACATTGATTCAATTTGATATAGCAGCAATTTCTGAAGCTGGATACGCCACTGAAACG 
CCTCTTGTGGTGACTAATCAAGATGTTTTTACGGTAACTGTTGAAGGTAGTTTACCGCGTCAGATTAAGGTTAATGATAAGTTAGCAGTAGCGGTG 
AAAAAG 

SEQ ID 486 

MGKFEQDAKSLLTAIGGKENIKWTHCATRMRFVLNDNNKANVKEIEKISWKGTFTNAGQFQVIIGNDVPVFYNDFTAVSSIEGVSKEAAKSAAK 
SNQNALQRVMTMLAEIFTPIIPAIIVGGLILGFRNILESVPFEFLGQQVEKGKLVFDAAGDPVWNTIVRVSPFWSGVNHFLWLPGEAIFHFLPVGI 
TWSVTRKMGTTQILGIVLGICLVSPQLLNAYAVAGTPAAEIAKNWVWDFGFFTINRIGYQAQVIPALLAGLSLAYLEIFWRKRIPEWSMIFVPFL 
SLIPALILAHTVLGPIGWTIGKGISFWLAGLTGPVKWLFGAIFGALYAPLVITGLHHMTNAIDTQLIADTATRTTGLWPMIALSNIAQGSAVFAY 
YLMNRHEEREAEISLPAAISAYLGVTEPAIjFGVNVKYVYPFVAGMIGSGIAGLLSTTFNVQANSIGVGGLPGFMAINVKYMIPFFICMAVAIWPM 
FLTFFFRKSHIMTKTEDEAKLPETPVSDAPVATAPHKTMQGTVITLTSPLTGEVKALSEAVDPVFAQGVMGQGALLQPTEGVLVAPCDAEVSVLFP 
TKHAICLVTTEGLELLMHIGMDTVNLDGQGFEALVKQGDQVKAGQTLIQFDIAAISEAGYATETPLWTNQDVFTVTVEGSLPRQIKVNDKLAVAV 
KK 

SEQ ID 487 

ATGACGATTGATAAACGTAAAGTTGTCTATCAAATTTATCCAAAATCATACAAAGACACAACTGGTAATGGGGTTGGTGATCTTCGTGGTATTATC 
GAAAAATTACCCTATTTAGCAGAACTTGGTATTGATATGGTTTGGCTCAACCCATTTTATCCAAGTCCACAACGAGATAATGGATATGATATCTCT 
GATTATACAGCTATTAACCCTGATTTTGGAACGATGGACGATTTTGAAGAAATGATTGAGGTGGGACGTCAATACCGTATAGATTTTATGCTTGAT 
ATGGTGCTTAATCATTGTTCAATAGAACATGAGTGGTTTAAAAAAGCACTTGCAGGAGATCGCTACTATCAAGATTTCTTTATCTTACGTGATAAT 
CCAACAGATTGGGTATCTAAATTTGGTGGAAATGCTTGGGCACCATTTGGTGATACAGGGAAGTATTATCTTCATCTTTTTGATATCACTCAAGCT 
GACCTTAATTGGCGCAATGCCGATGTTCGCAAGGAACTTTTTAAAGTTGTCAATTTTTGGCGTGATAAAGGGGTTAAAGGTTTTCGATTTGATGTG 
ATTAATTTAATTGGGAAAGATGAGATACTTGAGAACTGCCCAATTAATGATGGAAAACCAGCTTATACTGATCGTCCAATAACACATGATTATCTC 
AAGATGTTGAATAATGCTAGTTTTGGACAAGATGATTCCTTCATGACAGTTGGTGAAATGTCTTCAACGACAATTGCAAATTGCATTCTTTACACT 
GCACCAGAACGTGAAGAGTTATCCATGGCTTTTAATTTTCACCACCTCAAAGTAGATTATAAAGATGGGCAAAAGTGGACCATTATGGCTTTTGAT 
TTTCCTGCATTACGTGACCTTTTCCATAGTTGGGGCGAAGGGATGAGCGAAGGAAATGGTTGGAATGCTTTATTCTATAATAATCATGACCAACCG 
CGAGCATTAAATCGTTTTGTAGACGTGAAACGTTTTCGAAATGAAGGAGCAACCATGTTAGCAGCATCTATCCACTTATCGCGTGGTACTCCTTAT 
ATATATATGGGTGAAGAAATCGGAATGCTTGATCCCGATTACAGTTCTATGGATGATTATGTGGATATTGAGAGTTTGAATGCCTACCAAATAATG 
CTTGATGAAGGCAAGTCACAAGAAGAGGCATTTAGCATTATTCGAGCGAAATCTCGAGACAATTCTCGAGTACCAATGCAATGGGATGATAGTACG 
AATGCAGGTTTTTCTGAAGGCGCTCCATGGTTGAAAGTAGGAAAATCATATAAAGAAATCAATGTCGCAAAGGAGAAAACAGGGCTGATATTTACT 
TTCTATCAAGAGTTGATAAGGCTACGTAAACAACTGCCAATAATAGCTGACGGGAATTATAAAGCAGCTTTCAAAGATAATGAAAAAGTATATGCT 
TTTGAACGCCATCTTGATAAGGAAAAACTTCTTGTTTTAAATAATTTCTTTGCTGAGAAAGTTAAGATAAAATTACCGGAGAATTATCTCCAAGGA 
CAAGTTCTTCTATCAAATTATAAGGATGTTACTCTTGATGAAACGGTTACTTTGCAACCTTATCAAACTTTAGCTATCTTAGTGTCA 

SEQ ID 488 

MTIDKRKWYQIYPKSYKDTTGNGVGDLRGIIEKLPYLAELGIDMVWLNPFYPSPQRDNGYDISDYTAINPDFGTMDDFEEMIEVGRQYRIDFMLD 
MVLNHCSIEHEWFKmLAGDRYYQDFFILRDNPTDWVSKFGGNAWAPFGDTGKYYLHLFDITQADLNWRNADVRKELFKVVNFWRDKGVKGFRFDV 
INLIGKDEILENCPINDGKPAYTDRPITHDYLKMLNNASFGQDDSFMTVGEMSSTTIANCILYTAPEREELSMAFNFHHLKVDYKDGQKWTIMAFD 
FPALRDLFHSWGEGMSEGNGWNALFYNNHDQPRALNRFVDVKRFRNEGATMLAASIHLSRGTPYIYMGEEIGMLDPDYSSMDDYVDIESLNAYQIM 
LDEGKSQEEAFSIIRAKSRDNSRVPMQWDDSTNAGFSEGAPWLKVGKSYKEINVAKEKTGLIFTFYQELIRLRKQLPIIADGNYKAAFKDNEKVYA 
FERHLDKEKLLVLNNFFAEKVKIKLPENYLQGQVLLSNYKDVTLDETVTLQPYQTLAILVS 

SEQ ID 489 

ATGACAATTGATAAAAAGAAAGTCGTCTATCAAATTTACCCAAAATCCTATAAGGACACGACTGGAAATGGTGTGGGAGACTTGCTAGGGATCATT 
GATAAATTGCCTTACTTACAAGAACTAGGAATAGATATGATTTGGTTGAACCCTTTCTACCCTAGTCCACAACGAGACAATGGCTATGATGTTTCA 
GATTATACGGCGGTCAACCCTGATTTTGGAACAATGGCTGATTTTGAAAATTTGGTAAAAGCTGCTAAGGAGCATCAGATTGAGTTAATGTTGGAC 
ATGGTTTTGAATCACTGTTCCACAGACCACGAGTGGTTCCAAAAAGCTTTAGCAGGAGACCCTTATTATCAGGATTTCTTTATCTTGAGAGATCAG 
CCGACTGATTGGGTTTCCAAATTTGGTGGGAATGCTTGGGCGCCTTTTGGAGATACAGGCAAATACTACTTACACTTGTTTGATGTGACACAGGCT 
GACTTGAATTGGCGGAACCCACATGTTCGTGAGGAATTGGCTAAAGTGGTTAATTTTTGGCGAGATAAAGGAGTGAAGGGGTTCCGTTTTGATGTG 
ATTAACCTGATTGGGAAAGATGAAGAGCTGGTGGATTGTCCGGTCAATGATGGTAAGCCAGCTTATACGGATCGTCCTATTACTCACACTTATCTT 
CATGATCTCAATCAAGCCAGTTTTGGTCAGGATGATTCGTTTATGACAGTAGGGGAAATGTCTGCAACGACTATTGACAACTGTCTTTTATACACG 
GCTCCCGAACGTGAGGAGCTATCCATGGCTTTTAATTTCCACCATCTAAAAGTTGATTATGAGAACGGTCAGAAATGGACTATTATGGCTTTTGAT 
TTTGCAGCGCTGCGAGACTTATTCCATGCTTGGGGTGAAGGCATGAGTCAGGGCAATGGGTGGAATGCCTTGTTCTACAATAACCATGATCAACCA 
CGTGCCCTGAATCGTTTTGTTGATGTAACACATTTCCGAAACGAAGGTGCGACGATGTTAGCAGCTTCCATCCATTTGTCACGAGGAACGCCTTAC 
ATTTATATGGGTGAGGAGATTGGCATGCTTGATCCAGACTTTGATAGTATGGATGATTATGTGGATGTGGAAAGTCTCAATGCTTACTCAAGCTTA 
TTAGTCTCAGGTAAAAGTGCAGAAGAAGCCTTTGCCATTATCAAGGCCAAGTCAAGGGACAATGCCAGAACACCAATGCAATGGGATGCTAGTGAA 
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CATGCTGGCTTTACGACTGGTAAGCCTTGGTTAGAGGTTC3GCA2UVTCTTATCGAGACATCAATGTCGAAACAGAAAAAGAGGGACGTATTTTTCCT 
TTCTACCAACGCTTGATTGCTTTGCGGAAGGAACTCCCTATTATTGCTGAAGGGGACTATCGGGCTGCTTTTAAAGATAGTCAGGCTGTCTATGCC 
TTTGAACGCCATTTAGGTGACCAGTGTTTGCTTGTTCTCAATCATTTCTATGCTGATGAGGTCGAACTGGAATTACCTCCACGTTATCAACATGGA 
CAGGTCTTAATCAGCAACTATGAGAAAGTTTCTATTTGTGAAAAAGTGATACTGAAACCTTATCAGACACTTGCTATCTTAGCTGATAAC 

SEQ ID 490 

MTIDKKKWyQIYPKSYKDTTGNGVGDLLGIIDKLPYLQELGIDMIWLNPFYPSPQRDNGYDVSDYTAVNPDFGTMADFENLVKAAKEHQIELMLD 
MVLNHCSTDHEWFQKALAGDPYYQDFFILRDQPTDWVSKFGGNAWAPFGDTGKYYLHLFDVTQADLNWRHPHVREELAKVVNFWRDKGVKGFRFDV 
INLIGKDEELVDCPVWDGKPAYTDRPITHTYLHDLNQASFGODDSFMTVGEMSATTIDNCIiLYTAPEREELSMAFNFHHLKVDYEWGQKWTIMAFD 
FAALRDLFHAWGEGMSQGNGWNALFYNNHDQPRALNRFVDVTHFRNEGATMLAASIHLSRGTPYIYMGEEIGMLDPDFDSMDDYVDVESLNAYSSL 
LVSGKSAEEAFAIIKAKSRDNARTPMQWDASEHAGFTTGKPWLEVGKSYRDINVETEKEGRIFPFYQRLIALRKELPIIAEGDYRAAFKDSQAVYA 
FERHLGDQCLLVLNHFYADEVELELPPRYQHGQVLISNYEKVSICEKVILKPYQTLAILADW 

SEQ ID 491 

GTGCTGCTTGTGGAAAGGAATCTTGCTCTAGATTTTGCAATTTCTTTCTTTTTTCTTTACTCTATAACAATAGCCCAAATTCATTCAATTGATAGT 
AGTGCCAGATTGGGCTCAAATGACCTAGAAAAATGTAAACGGTTACTA 

SEQ ID 492 

MLLVERNLALDFAI S FFFLYS ITIAQIHS IDSSARLGSNDLEKCKRLL 

SEQ ID 493 

ATGGTTGATAATAAGACTGTTGTGATAATGTTGGTATTTTTAGCTCGGAAAAATCTTTCCTTGTAtGAGTTAACAGTGCAAACAAAGTTTTCAATA 
AAAGTTATCATAGAGCAAATTAACTATCTCAATAGTTTTTTAGCAAAAAATCACCTACCAGCTATTGCTCACTCTGCTGGACGTTATCAGTTATTA 
GGAGATGAAAAAGAGCATGATAAAATTGTCTCCTTATTAGAAGCTGAGCAATTTTACCTAACCCAGGAAGAAAGGGTATGTCTGATTTACCTTTAT 
AGCTTTTGCCGAAGAGAGTTTGTCTCCAATGTGCATTATCAAGATTTTTTGAAAGTAAGTAAGAATACTACTTTATCAGATATCAAGATGCTACGT 
TCTAAATTAGCAAAAAGAGGTATCTCACTCACTTATACAAGAGCAAAGGGATATAGTCTAGTAGGAGATGAGATGGATAAGCATCAAGTTGCTTTT 
CAGATGATAACTCAACTACTAGAATCTCCCATTGGTTTTTGGTCTTTGAATTATATCTTGTCTTCTTGGAAATTCGCTCTCTCATATGAGAAGTTA 
GAAAAGACGGTAGAATATTTCTATGAATCTTTTCAACTTTCTCCAATACAAGATAGGCTTGAGAAATCTTTATATTTTATCATTTTAATACTGTGT 
CGTTATCAAAGGTCAGTAGATCGTGTTTTGCAGGGTTCTCCTATTGTTTCTGAACAATTAAAAGAGTTAACGACTATTATTGTGACTAATTTAAGT 
CAGGATATTTCCTTATCTAAACCATTAGATCAGAAAGAAAAAGATTATATTACCTTGATCTTATCTGGCTGTTTTGAAGGTGAGGGAACTAAAGAT 
GATGATTTCTTTGAAGCATTGGCAAAAGCAATCGTTGATGAGATGGAAACTGTTTCACTTCTTAATTTTTCCAATAAAGAAGAGTTATTACAAGGT 
CTGAAGCGTCATATTATTCCAGCTTATTTCCGATTGAAATATGGTTTAACTGGCGATAGTGGTTATACACAAAATATTAAAGAGCATTACAGTGAT 
TTATTTCTATTGGTTAAAAAGGCACTACGTCCTTTGGAAGAGCAAGTAGGATTAATACCCGATAGTGAAATTTCTTACTTCGTGATTCACTTTGGA 
GGCTATCTTAGACAATCAGGTGGTACACAATCAATGTCTTATAAAGCTTTGATACTCTGTCCAAACGGCGTTAGTTCATCCTTAGTGATTAAGGAA 
AAATTGCGTGGATTATTTCCTCAAATTCATTTTCATCGTGTCTCTAAAATTGAGCAGCTGAAACTGATTGACAATCAAACTTACGATATGGTCTTT 
TCTACTATATTTGTAGAAACAAAAAAACCTAATTATCTAGTTTCGCTGATGATGACAGCAGAGCAAGTACAACAGCTCAAAGAACTGGTTATTTCA 
GATTTTCCCAAGGCTTGCCTTGACGATTTCCAACTTGATCAATTAATAGCAACTATAAAAAAATACGCTCATGTTCATTGTGAAGAGGAATTAAAA 
TTGGCTTTGAGGACAATGGTAAAACAAGATATACTTAGAAAGGATGTGAGGCCCTTGTTGCACCAACTTATAACAGAGGAAACTTATCAGACAAGT 
TCTGAACAAATGAATTGGAAAGAGGCMTTCGTTTAGCGGOiAAACCCTTGTTAGCTTCTGGAAAAATTACGGAAAGTTACCCAGAAGCTATGATT 
GAAAAAGTCGAAGAGTTTGGTCCTTTTATCAATCTTGGTAAAGGTATTGCTATTCCACATGCCAGACCAGAAGATGGGGTAAACTCTGTCGGTATG 
TCAATGCTTGTTTTGGAACAGCCACGCCGTACGCATGAAAACTTTCTCTTCATCCTTTTGTGCCCGGACATCAATTTTGAAAAGATTCCTTTT 

SEQ ID 494 

MVDNKTWIMLVFLARKNLSLYELTVQTKFSIKVIIEQINYLNSFLAKNHLPAIAHSAGRYQLLGDEKEHDKIVSLLEAEQFYLTQEERVCLIYLY 
SFCRREFVSNVHYQDFLKVSKNTTLSDIKMLRSKLAKRGISLTYTRAKGYSLVGDEMDKHQVAFQMITQLLESPIGFWSLNYILSSWKFALSYEKL 
EKTVEYFYESFQLSPIQDRLEKSLYFIILILCRYQRSVDRVLQGSPIVSEQLKELTTIIVTNLSQDISLSKPLDQKEKDYITLILSGCFEGEGTKD 
DDFFEALAKAIVDEMETVSLLNFSKKEELLQGLKRHIIPAYFRLKYGLTGDSGYTQNIKEHYSDLFLLVKKALRPLEEQVGLIPDSEISYFVIHFG 
GYLRQSGGTQSMSYKALILCPNGVSSSLVIKEKLRGLFPQIHFHRVSKIEQLKLIDNQTYDMVFSTIFVETKKPNYLVSLMMTAEQVQQLKELVIS 
DFPKACLDDFQLDQLIATIKKYAHVHCEEELKLALRTMVKQDILRKDVRPLLHQLITEETYQTSSEQMNWKEAIRLAAKPLLASGKITESYPEAMI 
EKVEEFGPFINLGKGIAIPHARPEDGVNSVGMSMLVLEQPRRTHENFLFILLCPDINFEKIPF 

SEQ ID 495 

TTGAGTCCAATTGCAGTCAAAAATGACATGAGACAATTGGACTCAATTTATCTTGAAAATGAAAACGCTTCATTTTATACTGACATTATAGGAGGA 
GATGACATGCTATCTCATGAGCTCATCAGAAACTATCAACTCTTTTCTAAATATAAAGGACATTCACTGGAGGCATTTGAATCCATTTTAAAGGCA 
AGCAAACGTCATATACTGGCAGATATTGCTAAAATCAATGACACGTTGTCACTCTATCAGTTACCCCTTATTGCTCTGGACAGGCAGCTGGTTTAT 
CCGCCAGACCTTACTGAAAAGGACTTGTTGAATCGCATGCTACCTACCTTAGACGACTATCTCTTTCAAGATGAGCGTCTGGATATGATTATCATT 
TACATCATGATGGCTAAAGAATTTATCTCCATTAACCACTTGGAAAGCTTGTTACGGCTCAGCAGAAATTCTGTTATTGCTGATTTAAACTTGGTG 
CGTGATCGGGTACAAGCTTTTCAGGTAACTTTAGCTTACAATCGCCAGGATGGTTATTTTTTTGAAGGAGAACCCTTAGCCTTGCGGCGTCTCTTA 
GAATCAGCGGTCAGTTCTCTTTTGCAAGTCACATCTGGACCTTGGGTGTTCAGTTACTTATTGCATGAACTTGGTTTGCCCGACCAGAAAAAGGTG 
ATGGCAGCAACGTTGGAGGAACTGAGCAGGGAGAACCACTTAACTTTTATTTCGGAGAAATTGAGGGATTTGATTTATTTTTTCTGCCTTCTCGCT 
CATCGACCATTTTCACGGAACGTAAGGGCTGAAGCAGTGGATACTTTTCCTTTAGCTTCGCCAGCTGTTGAAACGATGGTGGACCAGTTATTGGTC 
AACTTCCCCAGTCTAACCGAAGAAAAATATTTGGTTCAATCTAGGTTACTTGGTTGTATCCAAGGTGACTTAGAGTTAGTCTTTCAGCAACCTATT 
TATGACATTATGGAGGAAATCATCAATTCGGTGGCGGTTAACACGGGATTGTCTATCACCGATACCCCAGAACTTCGTCAGAACCTATACAGTCAC 
CTTTTGCCAGCTTATTACCGACTTTACTACGACATTAACTTGACCAATCCTTTGAAGGAACAAATCAAACAAGATTATGAATCTCTCTTTTACTTG 
GTCAAGCGCAGCCTTTCTCCTCTAGAAAAACAATTGGGGAAATCAGTTAATGAAGATGAGGTTGCTTATTTTACCATTCATTTTGGGAGATGGTTG 
CAGGCCCCTAAGAAGAGGCCAAGCAATCAGCTGGTAGCCTTATCTGTTTGCCCTAATGGCATTAGTTCGTCTCTGATGTTGGAGGCAACCTTGAAG 
GAACTTTTTCCACAGCTACAGTTTATTAGGATTCACCAGCTGGACAAAATAAAGTTGTTGGATCCAGCATCCTTTGATTTGATTTTTTCAACAGTA 
GCTTTTGACTGTGCTAAACCTGTTTATGTGACGCAAGCTTTGATGGGACCTGTTGAAAAAATGATGTTGAAAAAGATGGTCTGTGATGACTTTCAT 
CTTCCCTTGTCAGAGCAATTCGCTTTGGATGATCTGTTGAGTATTATTCATAAACATACCACGATTACTAATAAAGAAGGACTTGTTAGTGATTTA 
TCCCGTTACCTGATTGGTAACCATTTAACGATTGAAAAAGGAGGTCTAGGACTATTGGACTTGTTAACAGCAGATTTTATTAGGCAGGCTGATGCT 
GTTTCGGATTGGCAGGAAGCGATTCGTTTGGCTGCTCAGCCTTTACTAGAACACCAGATGATTGAAACATCTTATATCGATGGCATGATTGATTCG 
GTCAATGAGCTTGGGGCCTATATTGTTTTAGCCCCTAAGGTGGCTGTTCCTCATGCGGCGCCTGAAAAAGGAACGCGGCAGTTAGGCATGTCTCTC 
TTACAACTAAAAGAACCTGTCAGCTTTGATTTGAAGCAAGAAGGTGATCCAGACAAGCAAGTGCAATTGATTTTTGTTTTGTCTGCTGTGGATTCT 
AGTTCACATTTGAAGGCTTTGCAGGAACTGTCGTTGATTTTAGATGATGATGAACATATTGAGCAATTAATTGAGGCTAAGAATACTGAGGAAATA 
ATGAGTCTGATTAGCCATATGATTGAAAAAGGAGACGAATCACATGAT 

SEQ ID 496 

LSPIAVJCNDMRQLDSIYLENENASFYTDIIGGDDMLSHELIRNYQLFSKYKGHSLEAFESILKASKRHILADIAKINDTLSLYQLPLIALDRQLVY 
PPDLTEKDLLNRMLPTLDDYLFQDERLDMIIIYIMMAKEFISINHLESLLRLSRNSVIADLNLVRDRVQAFQVTLAYNRQDGYFFEGEPLALRRLL 
ESAVSSLLQVTSGPWVFSYLLHELGLPDQKKVMAATLEELSRENHLTFISEKLRDLIYFFCLLAHRPFSRNVRAEAVDTFPLASPAVETMVDQLLV 
NFPSLTEEKYLVQSRLLGCIQGDLELVFQQPIYDIMEEIINSVAVNTGLSITDTPELRQNLYSHLLPAYYRLYYDINLTNPLKEOIKQDYESLFYL 
VKRSLSPLEKQLGKSVNEDEVAYFTIHFGRWLQAPKKRPSNQLVALSVCPNGISSSLMLEATLKELFPQLQFIRIHQLDKIKLLDPASFDLIFSTV 
AFDCAKPVYVTQALMGPVEKMMLKKMVCDDFHLPLSEQFALDDLLSIIHKHTTITNKEGLVSDLSRYLIGNHLTIEKGGLGLLDLLTADFIRQADA 
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VSDWQEAIRLAAQPLLEHQMIETSYIDGMIDSVNELGAYIVLAPKVAVPHAAPEKGTRQLC3MSLLQLKEPVSFDLKQEGDPDKQVQLIFVLSAVDS 
SSHLKALQELSLILDDDEHIEQLIEAKNTEEIMSLISHMIEKGDESHD 

SEQ ID 497 

TTGGAGAAAGAGGCTAAGCAGATCATTGATTTAAAAAGGAATCTTTTCAAAATTGATGTCCGGGCACAAAAGGATGAAGAGAAAGTTTTCATGCGT 
ACGGCGTGGCTGTTCCAAAACAAGCAT 

SEQ ID 498 

MEKEAKQIIDLKRNLFKIDVRAQKDEEKVFMRTAWLFQNKH 

SEQ ID 499 

TTGGAGAAAGAGGCTAAGCAGATGATTGATTTAAAAAGGAATCTTTTCAAAATTGATGTCCGGGCACAAAAGGATGAAGAGAAAGTTTTCATGCGT 
ACGGCGTGG 

SEQ ID 500 

LEKEAKQMIDLKRNLFKIDVRAQKDEEKVFMRTAW 

SEQ ID 501 

GTGACTACGATGATTGATTTTATTATTTCTATTGATGATTGCGCAGTTGAATTGGATAGTCGTCAATCTTGGAAAATTCGCTACC.CCTTATCAACC 
ATTCTATTTCTTGTCTTTGTTTGTCAGTTAGCTGGCATTGAAACCTGGAAGGAGATGGAAGATTTTATTGAAATGAATGAACCATTGTTTGCGACC 
TACGTTGATTTGAGTGAAGGTTGTCCGTCTCATGATACCTTAGAGCGTGTGATTAGTCTTGTTAATTCAGACCGTTTAAAAGAGCTTAAAGTTCAA 
TTTGAGCAATCATTGACAAGCTTAGATGCCGTTCATCAACTGATTTCAGTGGACGGTAAAACGATTCGAGGCAATCGAGGTAAAAATCAGAAGCCT 
GTTCATATTGTAACGGCTTATGATGGGGGTCATCATCTTAGTTTGGGACAGGTAGCGGTTGAGGAGAAAAGTAATGAAATTGTTGCCATTCCTCAG 
TTATTGCGGACAATTGATATCCGTAAAAGCATTGTAACGATAGACGCAATGGGCACGCAGACGGCTATCGTTGATACGATTATAAAAGGTAAAGCA 
GACTATTGCTTAGCCGTCAAAGGAAATCAAGAAACACTTTATGATGATATTGCTCTTTATTTTAGTGATGTCAACTTATTGGAAGAACTCCAAGAA 
AATGCGCAGTATTATCAGACTGTTGAAAAATCTAGGGGACAGATTGAAGTTAGAGAATACTGGGTGTCTTCCGATATCAAATGGTTGTGTCAAAAC 
CATCCCAAATGGCATAAGTTACGTGGTATTGGGATGACTCGTAACACGATTGATAAGGATGGTCAGCTGAGTCAAGAGAATCGTTATTTTATCTTT 
AGCTTTAAGCCGGATGTCCTCACATTTGCCAATTGTGTACGAGGTCATTGGCAGATAGAGAGTATGCACTGGTTATTGGACGTTGTTTATCATGAA 
GATCATCATCAGACATTGGATAAAAGAGCCGCATTTAACCTAAATCTTATCCGAAAAATGTGCTTATATTTTCTCAAAGTGATGGTATTTCCTAAA 
AAAGACCTCAGTTATCGTCGCAAACAACGGTATATTTCTGTCCATTTGGAAGATTATTTAGTCCAATTATTTGGAGAAAGAGGC 

SEQ ID 502 

MTTMIDFIISIDDCAVELDSRQSWKIRYPLSTILFLVFVCQLAGIETWKEMEDFIEMNEPLFATYVDLSEGCPSHDTLERVISLVNSDRLKELKVQ 
FEQSLTSLDAVHQLISVDGKTIRGNRGKNQKPVHIVTAYDGGHHLSLGQVAVEEKSNKIVAIPQLLRTIDIRKSIVTIDAMGTQTAIVDTIIKGKA 
DYCLAVKGNQETLYDDIALYFSDVNLLEELQENAQYYQTVEKSRGQIEVREYWVSSDIKWLCQNHPKWHKLRGIGMTRNTIDKDGQ1SQENRYFIF 
SFKPDVLTFANCVRGHWQIESMHWLLDWYHEDHHQTLDKRAAFNLNLIRKMCLYFLKVMVFPKKDLSYRRKQRYISVHLEDYLVQLFGERG 

SEQ ID 503 

GTGACTACGATGATTGATTTTATTATTTCTATTGATGATTGCGCAGTTGAATTGGATAGTCGTCAATCTTGGAAAATTCGCTACCCCTTATCAACC 
ATTCTATTTCTTGTCTTCGTTTGTCAGTTAGCTGGCATTGAAACCTGGAAGGAGATGGAAGATTTTATTGAAATGAATGAACCATTGTTTGCGACC 
TACGTTGATTTGAGTGAAGGTTGTCCGTCTCATGATACCTTAGAGCGTGTGATTAGTCTTGTTAATTCAGACCGTTTAAAAGAGCTTAAAGTTCAA 
TTTGAGCAATCATTGACAAGCTTAGATGCCGTTCATCAACTGATTTCAGTGGACGGTAAAACGATTCGAGGCAATCGAGGTAAAAATCAGAAGCCT 
GTTCATATTGTAACGGCTTATGATGGGGGTCATCArCTTAGTTTGGGACAGGTAGCGGTrGAGGAGAAAAGTAATGAAATTGTTGCCATTCCTCAG 
TTATTGCGGACAATTGATATCCGTAAAAGCATTGTAACGATAGACGCAATGGGCACGCAGACGGCTATCGTTGATACGATTATAAAAGGTAAAGCA 
GACTATTGCTTAGCCGTCAAAGGAAATCAAGAAACACTTTATGATGATATTGCTCTTTATTTTAGTGATGTCAACTTATTGGAAGAACTCCAAGAA 
AATGCGCAGTATTATCAGACTGTTGAAAAATCTAGGGGACAGATTGAAGTTAGAGAATACTGGGTGTCTTCCGATATCAAATGGTTGTGTCAAAAC 
CATCCCAAATGGCATAAGTTACGTGGTATTGGGATGACTCGTAACACGATTGATAAGGATGGTCAGCTGAGTCAAGAGAATCGTTATTTTATCTTT 
AGCTTTAAGCCGGATGTCCTCACATTTGCCAATTGTGTACGAGGTCATTGGCAGATAGAGAGTATGCACTGGTTATTGGACGTTGTTTATCATGAA 
GATCATCATCAGACATTGGATAAAAGAGCCGCATTTAACCTAAATCTTATCCGAAAAATGTGCTTATATTTTCTCAAAGTGATGGTATTTCCTAAA 
AAAGACCTCAGTTATCGTCGCAAACAACGGTATATTTCTGTCCATTTGGAAGATTATTTAGTCCAATTATTTGGAGAAAGAGGC 

SEQ ID 504 

VTTMIDFIISIDDCAVELDSRQSWKIRYPLSTILFLVFVCQLAGIETWKEMEDFIEMNEPLFATYVDLSEGCPSHDTLERVISLVNSDRLKELKVQ 
FEQSLTSLDAVHQLISVDGKTIRGNRGKNQKPVHIVTAYDGGHHLSLGQVAVEEKSNEIVAIPQLLRTIDIRKSIVTIDAMGTQTAIVDTIIKGKA 
DYCLAVKGNQETLYDDIALYFSDVNLLEELQENAQYYQTVEKSRGQIEVREYWVSSDIKWLCQNHPKWHKLRGIGMTRNTIDKDGQLSQENRYFIF 
SFKPDVLTFANCVRGHWQIESMHWLLDWYHEDHHQTLDKRAAFNLNIilRKMCLYFLKVMVFPKKDLSYRRKQRYISVHLEDYLVQLFGERG 

SEQ ID 505 

GTGGAACAGCCTATTTATTTATTGGATGACCCCAAACAGGAAATTTATCTCTTATTATGCATAGCAGCTATTGATAATGAAACGCATTTGAAAGCT 
CTATCGCATTTGACAACAATACTTCGTGATAATAATAATGTTAAAGCTTTGTTAGCTTCACGTAGGTATCAAGATATTGAAATGATTATAAAACAG 
GAGGAT 

SEQ ED 506 

MEQPIYLLDDPKQEIYLLLCIAAIDNETHLKALSHLTTILRDNNNVKALLASRRYQDIEMIIKQED 

SEQ ID 507 

ATGTTAAGAATTGGAACAGCATGTGGATCAGGTTTAGGTTCAAGTTTTATGGTACAAATGAATATTGAGTCTATTTTGAAGGATTTGGGGGTTTCT 
GATGTTGAAGTTGAACATTATGATTTAGGTGGAGCAGATCCAAGTGCAGCAGATGTTTGGATTGTTGGTCGTGATTTGGAGGATTCAGCTGGTCAC 
CTGGGGGATGTTCGTATTTTAAACAGTATCATTGATATGGATGAATTGAGAGAATTAGTGACAGGTATTTGCCAAGAAAAAGGCTTAATC 

SEQ ID 508 

MLRIGTACGSGLGSSFMVQMNIESILKDLGVSDVEVEHYDLGGADPSAADVWIVGRDLEDSAGHLGDVRILNSIIDMDELRELVTGICQEKGLI 

SEQ ID 509 

TTGAAAAAGGAGACGAATCACATGATTAAAATTGTAACGGTTTGTGGAAACGGTATTGGTAGTAGCTTGTTACTTCGCATGAAAGTAGAAGCTATC 
GCCTCTAGTTTGGGTATTGATGTGGATGCAGAATCCTGTGATTCCAATGCGGCTGTTGGAAAGGGTGCAGATTTGTTTGTTACCGTTAAAGAATTT 
AAAGATATTTTTCCAGAGGATGCCAAGGTTTGTATCGTTAAAAGCTATACCAATCGTAAAAAAATTGAAGAAGATTTGGTTCCGGTTCTCAAGGAA 
ATGAGTGGCAAGGAA 

SEQ ID 510 

LKKETNHMIKIVTVCGNGIGSSLLLRMKVEAIASSLGIDVDAESCDSNAAVGKGADLFVTVKEFKDIFPEDAKVCIVKSYTNRKKIEEDLVPVLKE 
MSGKE 

SEQ ID 511 

ATGACAGTAGTGCCAGTCACAATCATGACTATCATACTAACCAATCCACCAACAAAACTTGAGATAAAACCAATCAATACTGCATTAGGTGCA 

SEQ ID 512 

MT WP VTI MT 1 1 LTNP PTKLE I KP I NTALGA 

SEQ ID 513 
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ATGAAAGGTCTATTGGATTTTTTAGTTAATATTGCCAGCACGCCAGCTATTTTAGTCGCCTTGATAGCCATTATCGGTTTAGTACTGCAGAAAAAA 
GGCGTTCCTGATATTGTAAAAGGTGGAATAAAAACATTTGTTGGCTTCTTAGTGGTTTCTGGAGGTACAGGGATAGTCCAAAATTCCTTGAATCCA 
TTTGGAAAAATGTTTGAACATGCTTTTCATTTGGTGGGGGTAGTTCCTAATAATGAAGCCATTGTAGCAGTAGCTCTTACGAAGTATGGCTCAGCA 
ACTGCTTTGATTATGTTAGCGGGAATGATTTTTAATATTTTAATTGCTCGTTTTACAAAATTTAAATATATTTTTCTGACAGGACATCATACATTG 
TATATGGCTTGTATGATTGCTGTTATTTTTGCCGTAGCAGGCTTTACTTCGTTCTCGCTCATCCTTTTTGGAGGTCTAGCGTTAGGGATTATTATG 
AGCGTATCTCCTGCATTTGTGCAAAAATACATGATTCAACTGACAGGTAATGATAAGGTGGCACTTGGGCACTTTGGTTCTTTAGGCTATTGGTTG 
AGTGGATTTATTGGTGGAATTGTTGGAGATAAATCAAAATCAACAGAAGATATTAAATTTCCAAAGAGTTTATCATTTTTACGTGACAGTACCGTA 
AGTATTACTATCTCAATGGCAATTATTTACCTTATCGTTGCAGTGTTTGCTGGTGAGGCTTATATTGCAAAAGAAATAAGTAACGGTGTCAATGGT 
CTTGTTTATGCCCTCCAACTAGCTGGGCAATTTGCGGCAGGTGTATTCGTTATTTTAGCAGGTGTACGCCTTATCCTAGGTGAAATTGTACCAGCC 
TTTAAGGGAATCTCAGAAAAATTGGTTCCAAATTCAAAACCAGCCTTGGATTGTCCAATTGTTTACCCTTATGCACCTAATGCAGTATTGATTGGT 
TTTATCTCAAGTTTTGTTGGTGGATTGGTTAGTATGATAGTCATGATTGTGACTGGCACTACTGTCATTTTACCAGGGGTCGTTCCTCATTTCTTC 
TGTGGGGCAACGGCAGGTGTTATCGGTAATGCTTCTGGTGGTGTGAGAGGAGCGACTATTGGTGCATTTGTTCAAGGTATCCTCATCAGTTTCTTG 
CCGATTTTCTTGATGCCTGTACTAGGTGGACTTGGTTTCAAAGGGTCAACATTCTCAGATGCTGATTTTGGTTTGACCGGTATCATTCTTGGCGCT 
CTTAATCATGTCGGCGGTGCGATAGCTATTGTTATTGGTATTGTAGTTATCTTAATTGGACTTTTTGGCATTTCATTTGTTGGAAAATCAACCCAT 
AAGGAAGGT 

SEQ ID 514 

MKGLLDFLVNIASTPAILVALIAIIGLVLQKKGVPDIVKGGIKTFVGFLWSGGTGIVQNSLNPFGKMFEHAFHLVGWPNNEAIVAVALTKYGSA 
TALIMLAGMIFNILIARFTKFKYIFLTGHHTLYMACMIAVIFAVAGFTSFSLILFGGLALGIIMSVSPAFVQKYMIQLTGNDKVALGHFGSLGYWL 
SGFIGGIVGDKSKSTEDIKFPKSLSFLRDSTVSITISMAIIYLIVAVFAGEAYIAKEISNGVNGLVYALQLAGQFAAGVFVILAGVRLILGEIVPA 
FKGISEKLVPNSKPALDCPIVYPYAPNAVLIGFISSFVGGLVSMIVMIVTGTTVILPGWPHFFCGATAGVIGNASGGVRGATIGAFVQGILISFL 
PIFLMPVLGGLGFKGSTFSDADFGLTGIILGALNHVGGAIAIVIGIWILIGLFGISFVGKSTHKEG 

SEQ ID 515 

ATGGAAGCATTATTATCATTTATTCGAGATATTTTAAAAGAACCTGCATTTTTAATGGGCTTGATTGCCTTTGCAGGGTTGGTGGCTTTGAAAACA 
CCTGCTCATAAGGTGTTGACAGGAACCTTGGGGCCGATTTTGGGATACCTTATGCTTGTTGCAGGGGCGGGTGTTATTGTGACCAATTTGGACCCT 
CTTGCCAAACTCATTGAGCACGGTTTTAGCATCACTGGCGTAGTGCCAAATAACGAAGCCGTCACTTCTGTCGCTCAAAAGATTCTGGGTGTGGAA 
ACTATGTCCATCTTGGTGGTTGGGTTATTGCTCAATTTGGCTTTTGCTCGTTTTACCCGCTTCAAATACATTTTCTTAACAGGACATCACAGCTTC 
TTTATGGCTTGTCTCTTGTCCGCCGTGCTTGGAGCTGTTGGTTTCAAAGGAAGTCTTTTGATTATCTTAGATGGGTTCCTCTTGGGAGCTTGGTCA 
GCTATTTCGCCAGCCATTGGTCAACAGTATACTCTGAAAGTGACTGACGGAGATGAAATCGCTATGGGACACTTTGGTAGTTTGGGCTATTACCTT 
TCTGCCTGGGTTGGTAGCAAGGTTGGCAAAGACAGTAAAGATACCGAAGACCTTCAGATTTCTGAAAAATGGAGTTTCTTGCGCAACACCACCATT 
TCAACAGGACTTATCATGGTGATTTTCTACTTGGTGGCAACAGTGGCTTCTGTTTTGAGGAATGCTTCAGTAGCAGAAGAATTAGCAGCAGGTCAA 
AACCCATTTATTTTTGCCATTAAGAGTGGTCTTACCTTTGCGGTTGGTGTGGCAATTGTCTACGCCGGTGTTCGCATGATTTTGGCTGACTTGATT 
CCAGCCTTCCAAGGTATTGCTAACAAATTAATTCCAAATGCTATTCCAGCCGTGGATTGTGCGGTATTCTTCCCTTATGCGCCAACCGCTGTTATC 
ATCGGTTTTGCGTCAAGTTTCGTTGGTGGCTTACTTGGGATGTTGATTTTAGGAGTTGCAGGTGGTGTCCTGATTATCCCAGGTATGGTGCCTCAT 
TTCTTCTGCGGTGCAACAGCAGAGATTTTTGGAAATTCAACAGGTGGTCGTCGCGGTGCGATGATTGGTGCTTCGCTAATGGCTTATTACTCGCCT 
TCTTGCCAGCCATGCTTCTACCTGTACTTGGTAAACTTGGTTTTTCAAACACGACCTTTGGAGATGTGGATTTCGGTGTTT 

SEQ ID 516 

MEALLSFIRDILKEPAFLMGLIAFAGLVALKTPAHKVLTGTLGPILGYLMLVAGAGVIVTNLDPLAKLIEHGFSITGWPNWEAVTSVAQKILGVE 
TMSILWGLLLNLAFARFTRFKYIFLTGHHSFFMACLLSAVLGAVGFKGSLLIILDGFLLGAWSAISPAIGQQYTLKVTDGDEIAMGHFGSLGYYL 
SAWVGSKVGKDSKDTEDLQISEKWSFLRNTTISTGLIMVIFYLVATVASVLRNASVAEELAAGQNPFIFAIKSGLTFAVGVAIVYAGVRMILADLI 
PAFQGIANKLIPNAIPAVDCAVFFPYAPTAVIIGFASSFVGGLLGMLILGVAGGVLIIPGMVPHFFCGATAEIFGNSTGGRRGAMIGASLMAYYSP 
' SCQPCFYLYLVNLVFQTRPLEMWISVF 

SEQ ID 517 

ATGACATCACCAGAAGAAAGATATTCATCTCTAAGACGATTTGCAACGGAGATTCGTTTAAATACTCTAGAAACGCTAAACCATTTAGGATTCGGT 
CACTATGGGGGTAGTTTATCAATTGTTGAGGCTTTGGCTGTTCTGTATGGTGATATTATGGATATAAATCCTGAAAAATTCAAAGAAAGTGATCGG 
GATTATATGGTCTTATCAAAAGGACATGCTGGTCCAGCCTTGTATAGTACACTCTATTTAAAAGGTTTTTTTGATAAAACATTCCTTCATTCGCTC 
AATACAAACGGTACCAAACTACCTTCGCATCCTGACCGCAATTTAACTCCTGGTATAGATGTAACGACAGGCTCGTTAGGTCAAGGCATTAGTATT 
GCAACGGGAATTGCTTATGCTCAAAAGATTGAGAATTCAAGCTATTATACTTATACTATTGTAGGTGATGGTGAATTAAATGAAGGACAATGTTGG 
GAGGCTATACAATTTGCTGCGCATCATCAACTGCACCATTTAATTGTTTTTGTAGATGATAATAAAAAACAATTAGATGGTTTGACAGCTGATATT 
TGTAATCCTGGAGACTTTGTTGCTAAATTTGAAGCTTTTGGATTTGATGCAGTACGTGTAAAAGGAGATGACATTGAGGCAATTGACAAAGCTATT 
AAAACTTTTCAAGATTCAAATAGTGTCAGACCAAAATGTATTGTTTTAGATAGCATCAAGGGACAAGGTGTGAAAGAGTTGGAGGAGTTAGCTTCT 
AATCATCATTTACGACCAGATTTACAACAAAAAACAATGTTAGAGCGAGCGTTGATAAGCTTGAGAGAAAGTTTGGAGGTGGTAGAA 

SEQ ID 518 

MTSPEERYSSLRRFATEIRLNTLETLNHLGFGHYGGSLSIVEALAVLYGDIMDINPEKFKESDRDYMVLSKGHAGPALYSTLYLKGFFDKTFLHSL 
NTNGTKLPSHPDRNLTPGIDVTTGSLGQGISIATGIAYAQKIENSSYYTYTIVGDGELNEGQCWEAIQFAAHHQLHHLIVFVDDNKKQLDGLTADI 
CNPGDFVAKFEAFGFDAVRVKGDDIEAIDKAIKTFQDSNSVRPKCIVLDSIKGQGVKELEELASNHHLRPDLQQKTMLERALISLRESLEWE 

SEQ ID 519 

GTGGCCACTGTGTCAACAGGCTCTCTTATATTCATCGTCAAAAAGAATCCACCAATGATGTCCAAACTAGTTTTTTTCTGGCAAAATAGAGAAAAA 
GAATTTAGGGACTTTGGAGGATTTTCTGAAAAAAGCGTCTATTTTTGTGATACAATAGACAATAGAAAACGTTTAATTTTAGTTGTAATAAACAGA 
GAGGTTTTACTTATGACATTTGATGCAATTGACCAGTTGGCAGTAAACACTGTCCGCACCCTATCAATGGATGCCATTCAAGCGGCAAATTCTGGA 
CACCCAGGACTTCCAATGGGGGCAGCACCTATGGCCTATGTTCTTTGGAATCACTTCATGAACATCAATCCCAAAACAAGCCGTAATTGGTCAAAC 
AGAGACCGTTTTATCCTATCAGCAGGTCATGGAAGTGCCATGCTTTATAGCTTGTTACACTTAGCTGGTTATGATTTATCTGTAGAAGATTTAAAG 
AACTTCCGTCAATGGGGTTCTAAAACACCAGGTCACCCAGAAGTGAACCACACAGACGGTGTCGAAGCAACCACAGGACCTCTTGGTCAAGGGACC 
GCAAATGCCGTTGGGATGGCCATGGCAGAAGCTCATCTAGCAGCTAAATTTAACAAACCAGGCTTTGACATCGTTGATCACTACACATTTGCTTTG 
AATGGTGACGGTGACCTTATGGAAGGGGTCAGCCAAGAAGCAGCAAGTATGGCAGGACATTTAAAACTTGGGAAATTGGTCTTGCTATATGATTCA 
AACGACATCTCTCTTGATGGTCCAACCTCTATGGCTTTCACAGAAGATGTGAAAGGACGTTTCGAAGCTTATGGTTGGCAACATATCCTTGTGAAA 
GATGGAAATGATTTAGAAGAAATTGCAGCTGCTATTGAAGCAGCTAAAGCTGAAACTGAGAAACCAACCATCATCGAAGTCAAAACCATTATTGGT 
TTTGGTGCCGAAAAACAAGGAACTTCAGCTGTTCACGGCGCTCCTCTTGGAGCAGAAGGCATTGCTTTTGCCAAAAAAGCTTACCAATGGACTCAT 
CAAGATTTTGAAGTGCCTGCTGAAGTAACAGAGCGCTTTGCTCAAGGTCTTCAAGCGCGTGGTGAAAAAGCAGAACAAGCCTGGAATGACTTGTTT 
GCAGCTTATGAAGCAGAATATCCAGAATTAGCAGCAGAATACCAAAAAGCCTTTACTAACGAAGCTGCTCAAGTAGAACTTGAAGCGCACGAACTT 
GGTAGTTCAATGGCGAGTCGTGTATCCAGTCAACAAGCCATCCAACAAATTTCAGAACAAGTAGCCTCTTTCTGGGGTGGGTCAGCAGACCTTTCA 
GCTTCAAACAATACTATGGTTAAGGCTGAAACAGATTTCCAACCAGGTCACTACGAAGGCCGTAACATCTGGTTTGGCGTTCGTGAATTTGCCATG 
GCTGCAGCCATGAACGGTATTGCCCTTCACGGCGGGACACGCGTTTACGGCGGAACCTTCTTTGTCTTCTCAAACTATCTTCTTCCAGCTGTTCGT 
ATGGCAGCGCTCCAAAACTTGCCAACAGTTTATGTCATGACACATGATTCTATCGCTGTCGGTGAAGATGGGCCAACGCACGAACCAATTGAACAA 
TTGGCAAGTGTTCGCTCAATGCCTAACTTGAACGTTATTCGTCCAGCAGACGGTAACGAAACAAATGCTGCTTGGAAACGTGCCATTGCTGAAACA 
GATCGCCCAACCATGCTTGTATTGACGCGTCAAAACCTTCCAGTGCTTGAGGGCACAAAAGAATTGGCAGAAGATGGTCTTAGCAAAGGAGCTTAT 
ATCTTGTCAGAAGCCAAAGGCGACCTTGATGGTATCTTGATTGCAACAGGTTCAGAAGTGAAACTGGCAATGGATACTCAAGAAGCTCTTGAAGCA 
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C3AAGGCATTCATGTGCGTGTCGTATCTATGCCATCACAAAATATCTTTGACGAACAGTCAGCAGAGTATAAAGAAAGCATCCTACCAGCAGCTGTG 
ACTAAACGTCTCGCTATCGAAGCAGGTTCAAGCTTTGGCTGGGCAAAATATGTCGGCCTATCAGGAAAAACATTGACCATTGACACTTGGGGTGCT 
TCAGCTCCAGGAAATCGTATCTTCGAAGAATATGGTTTCACTGTGGCAAATGCAACTGAGTTATACAAATCACTC 

SEQ ID 520 

VATVSTGSLIFIVKKNPPMMSKLVFFWQNREKEFRDFGGFSEKSVYFCDTIDNRKRLILWINREVLLMTFDAIDQLAVNTVRTLSMDAIQAANSG 
HPGLPMGAAPMAYVLWNHFMNINPKTSRNWSNRDRFILSAGHGSAMLYSLLHLAGYDLSVEDLKNFRQWGSKTPGHPEVNHTDGVEATTGPLGQGI 
ANAVGMAMAEAHLAAKFNKPGFDIVDHYTFALNGDGDLMEGVSQEAASMAGHLKLGKLVLLYDSNDISLDGPTSMAFTEDVKGRFEAYGWQHILVK 
DGNDLEEIAAAIEAAKAETEKPTIIEVKTIIGFGAEKQGTSAVHGAPLGAEGIAFAKKAYQWTHQDFEVPAEVTERFAQGLQARGEKAEQAWNDLF 
AAYEAEYPELAAEYQKAFTNEAAQVELEAHELGSSMASRVSSQQAIQQISEQVASFWGGSADLSASNNTMVKAETDFQPGHYEGRNIWFGVREFAM 
AAAMNGIALHGGTRVYGGTFFVFS^fLLPAVRMAALQNLPTVYViymroSIAVGEDGPTHEPIEQLASWSMPNLOTIRPADGNETNAAWKRAIAET 
DRPTMLVLTRQNLPVLEGTKELAEDGLSKGAYILSEAKGDLDGILIATGSEVKLAMDTQEALEAEGIHVRWSMPSQNIFDEQSAEYKESILPAAV 
TKRLAIEAGSSFGWAKYVGLSGKTLTIDTWGASAPGNRIFEEYGFTVANATELYKSL 

SEQ ID 521 

ATGAGATGTTCAACCAAAGAAATGAGGCTTGTCTATCGTGATTTCCTCCTTCAAGCTAATCAAGAAAATAAACAAATTACCGTTTTAGAAGCCGAT 
TTGTCGAGTTCAATGTCAACAAATGCACTGGCATCAGAATTTGGAAAACGTTATATTAATCTAGGTATTATGGAGGCTGAGATGGTAGGCCTTGCA 
GCAGGGCTCGCCATTAAAGGTTACAAGCCATACCTTCATACTTTTGGTCCTTTCGCGTCAAGGCGTGTCTTTGATCAAGTATTCTTATCGTTAGGT 
TACTCACAATTATCAGCTACGATTATTGGCTCAGATGeAGGAATTAGCGCAGAAATGAATGGCGGAACTCATATGCCTTTTGAAGAGTTAGGTCTA 
CTAAGGTTAATTCCCAAAGCGACTATTTTTGAGGTTAGTGATGATATTCAGTTTGAAGCAATTTTAAAACAAACATTAAGTATTGATGGCCTAAAA 
TACATTAGAACTATTCGTAAGGCCCCCACTGCAGTTTATGAGGGACGCGAAGATTTTTCAAAGGGTTTTATACAATTACGCCAGGGAAAAGATATT 
ACTCTTGTAGCAAGTGGTATTATGGTTTCTAGAGCGATAGAAGCAGCCGACTACCTCAAAGAACTAGGGATTGAGGCCTCAGTTATCGACCTTTTT 
AAAATTAAGCCCCTTCCAGAAGAACTGAAACCATTACTGATAGATCAATCCATTGTAACTATTGAGAATCATAACCGTATTGGCGGTATCGGAAGT 
GCATTATGCGAATGGCTTAGTATGGAGAAAGACACTACTGTTAGTCGTATGGGTATTGATGAGCGATTTGGTCAGGTAGGTCAGATGGAATATTTA 
TTAGAGGAGTATGGACTCGCTGTTAAAGATATAGTACAGCATTGCAAATCAATTTATAAATCA 

SEQ ID 522 

MRCSTKEMRLVYRDFLLQANQENKQITVLEADLSSSMSTNALASEFGKRYINLGIMEAEMVGLAAGLAIKGYKPYLHTFGPFASRRVFDQVFLSLG 
YSQLSATIIGSDAGISAEMNGGTHMPFEELGLLRLIPKATIFEVSDDIQFEAILKQTLSIDGLKYIRTIRKAPTAVYEGREDFSKGFIQLRQGKDI 
TLVASGIMVSRAIEAADYLKELGIEASVIDLFKIKPLPEELKPLLIDQSIVTIENHNRIGGIGSALCEWLSMEKDTTVSRMGIDERFGQVGQMEYL 
LEEYGLAVKDIVQHCKS I YKS 

SEQ ID 523 

ATGCTAGATAAAATTAAAACAATACCTTTCCAAGCTCGCATAACGACCACCCCTTTATTTTTAGTAAGGATAAAATACCACAAGATACTTATACAA 
AACTTAAAAATTTCAGAAAATAACAAAAAGGCAACTCCAATGTTGCCTTTTTGTTATGATTTA 

SEQ ID 524 

MLDKIKTIPFQARITTTPLFLVRIKYHKILIQNLKISENNKKATPMLPFCYDL 

SEQ ID 525 

TTGACAAGTTTATCGCTAACATTCCTCTTATCAACCAAATTTAGGATACTTGAAAGTTACTTTCAAGGTATTGAAAATATGTATTTTTACCACAAG 
GTAATGGCTGTATTTTCAATGATTTTGCTTCTATTGCACAAAATTGGTCTTGGACAAGGCGGACATGGAAGTGAGTTTGCAAAGACTATTGGCAGT 
GCGGGATTATATCTTTTTCTAAGTATTGTTTTTGTAGCTTATTTCGGAAATTTTTTAAAGTATGAAATTTGGCGTTTTATTCATCGCTTTGTTTAT 
TTAGCTTATATTTTGGGATTGGTACATACTTTTATGATTTTAGGAGATAGGATACTAGGAAATACTTTACTCAGTTTAATCGTATTAGGTTATGCT 
GTCATTGGGGTTATATCTGGATTTTATATTATTTTCCTATATTCTAGAATGCGTTTTCGTCGTGTAGGGTACGTTCAAAAGGTTACTCATCTTAAC 
CATGATACAACTGAGATTGAAATAGCAATGAAGCGTCCTTATCGATATGACTATGGACAATTTACTTTTTTTAAAATTTATCAAGCTGGCTTTGAA 
TCAGCAGCTCATCCTTTCTCGATATCAGGTGGTCATGATAGAGTGATATTTTTAACTGTTAAAGCTTCAGGAGATTATACGAAATCCATTTACAAA 
CAGCTAAAAGTTGGGACAAAAATAGCCTTAGATAGAGCTTATGGTCATATGTTATTTGATAAAGACAAGAAAGAACAGGTTTGGATTGCAGGAGGT 
ATCGGCATCACTCCCTTCATTTCATTTATTAGAGAAAATAGTATTTTGACTAAGAGAGTTGACTTCTTTTATACCTTTTCAAATCAAGACAATTTG 
ATTTATCAAGATATGTTAGAATCCTATGCTAAAGCCAATCCTAATTTTAAACTTCACTTAAATAATAGTAGCCTCAAAGGAAGACTTGATTTTAGT 
CAGTCTGTTTTTGAAGGACAACCAACAATATTTATGTGTGGGCCAACTAGTATGACATCTACTTATGCTAAGGTCTTTCGGCAAAAAGATGCAAAG 
TCTCGTTTAGTCTATGAAGGATTTTCCTTTAGAGACAGTTGGTTATCCATATTTCTATTAAAAACTTTTGACAAAGTTTATTCTAATTTGATAAAA 

SEQ ID 526 

MTSLSLTFLLSTKFRILESYFQGIENMYFYHKVMAVFSMILIiLLHKIGLGQGGHGSEFAKTIGSAGLYLFLSIVFVAYFGNFLKYEIWRFIHRFVY 
LAYILGLVHTFMILGDRILGNTLLSLIVLGYAVIGVISGFYIIFLYSRMRFRRVGYVQKVTHLNHDTTEIEIAMKRPYRYDYGQFTFFKIYQAGFE 
SAAHPFSISGGHDRVIFLTVKASGDYTKSIYKQLKVGTKIALDRAYGHMLFDKDKKEQVWIAGGIGITPFISFIRENSILTKRVDFFYTFSNQDNL 
IYQDMLESYAKANPNFKLHLNNSSLKGRLDFSQSVFEGQPTIFMCGPTSMTSTYAKVFRQKDAKSRLVYEGFSFRDSWLSIFLLKTFDKVYSNLIK 

SEQ ID 527 

ATGGCAATCTCAAAAGAGAAAAAAAATGAAATCATTGCTCAATATGCACGACACGAAGGTGATACAGGATCAGTTGAAGTTCAAGTAGCAGTTCTT 
ACTTGGGAAATCAACCACCTTAACGACCACATCAAACAACACAAAAAAGACCACGCTACTTACCGTGGATTGATGAAAAAAATTGGTCACCGTCGT 
AACTTATTAGCATACCTACGTCGTACAGATGTTAACCGTTACCGTGAATTGATTCAATCACTTGGACTTCGTCGT 

SEQ ID 528 

MAISKEKKNEIIAQYARHEGDTGSVEVQVAVLTWEINHLNDHIKQHKKDHATYRGLMKKIGHRRNLLAYLRRTDVNRYRELIQSLGLRR 

SEQ ID 529 

ATGGCAATCTCAAAAGAGAAAAAAAATGAAATCATTGCTCAATATGCACGTCATGAAGGCGATACAGGTTCAGTTGAAGTTCAAGTAGCAGTTCTT 
ACTTGGGAAATCAACCACTTGAACAGCCACATCAAACAACACAAAAAAGACCACGCTACTTACCGTGGATTGATGAAAAAAATTGGTCACCGTCGT 
AACTTGTTGGCATACCTACGTCGTACAGATGTTAACCGTTACCGTGAGTTGATCCAATCTCTTGGACTTCGTCGT 

SEQ ID 530 

MAISKEKKNEIIAQYARHEGDTGSVEVQVAVLTWEINHLNSHIKQHKKDHATYRGLMKKIGHRRNLLAYLRRTDVNRYRELIQSLGI.RR 

SEQ ID 531 

ATGGAGAATAATATGTCAAAACAAGTCTTTGAAATGATTTTTGCTGGAAAAAAATTAGTTGTTGAAACTGGCCAAGTGGCTAAACAAGCAAATGGA 
TCAGTTGTCGTTCGTTATGGAGATTCTACTGTACTCACAGCAGCAGTTATGTCTAAGAAAATGTCAACAGGTGATTTTTTCCCACTTCAAGTCAAT 
TACGAAGAAAAAATGTATGCTGCTGGGAAATTTCCGGGTGGCTTTAACAAACGTGAAGGGCGTCCAAGTACGGATGCTACCTTAACAGCACGTCTT 
ATTGATAGACCAATCCGTCCGATGTTTGCTGAGGGATTTCGTAACGAAGTACAGGTCATCAATACTGTTCTTTCATTTGATGAAAATGCTAGCGCA 
CCAATGGCTGCTATGTTTGGTTCATCATTAGCATTATCGATTTCCGATATTCCTTTCAATGGGCCAATTGCTGGAGTTCAAGTTGCTTATGTTGAT 
GGTAATTTTATTATTAATCCGACAGCACAAGAACAAGAGGCTTCTGCGTTAGAATTAACGGTTGCAGGTACTAAAGAAGCGATTAACATGGTTGAA 
TCTGGAGCGAAAGAACTTTCAGAAGAAATCATGCTAGAGGCTCTTCTTAAAGGACATGAGGCTGTCTGTGAATTAATCGCCTTTCAAGAAGAGATT 
GTTACTGCTATTGGTAAAGAAAAAGCCGAGGTAGAACTTCTTCAAGTTGATCCAGAACTTCAAGCAGAAATTATTGCTACTCATAACATAGCTTTA 
CAGGCTGCAGTACAAGTTGAAGAGAAAAAGGCTAGAGAAGCAGCTACAGAAGCAGTTAAAGAAGTAGTTATAGGTGAATATGAGGCACGTTACGCT 
GAACATGAAGAATATGATCGCATTATGCGTGATGTTGCTGAAATTTTAGAACAAATGGAACATGCAGAAGTTCGTCGCCTCATTACAGAAGATAAG 
ATTCGTCCTGATGGACGTCGTGTGGATGAGATTCGTCCATTAGACGCAGAGATTGATTTTTTACCACAAGTTCATGGATCAGGTCTCTTTACACGA 
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GGACAAACCCAAGCATTATCAGTATTAACGTTAGCACCTATGGGTGAAGCACAAATCATTGATGGGCTAACACCAGAGTATAAGAAACGCTTTATG 
CACCACTATAACTTCCCACAATATTCAGTTGGTGAGACGGGACGTTATGGAGCTGCAGGGCGTCGTGAAATTGGTCACGGTGCTTTAGGAGAGCGT 
GCATTAGAACAAGTCCTTCCAAGATTGGAGGAGTTTCCGTATGCTATCCGACTAGTTGCAGAAGTTTTAGAATCAAACGGTTCATCATCTCAGGCT 
TCTATATGTGCTGGAACGCTTGCTCTTATGGCAGGTGGTGTGCCTATAAAAGCTCCAGTTGCTGGTATTGCCATGGGGCTCATATCAGATGGAACA 
AACTATACAGTCCTCACTGATATTCAAGGATTAGAAGACCATTTTGGCGATATGGACTTTAAAGTTGCGGGTACACGTGAAGGGATTACAGCACTT 
CAAATGGATATTAAAATTGAAGGTATTACCCCTCAAATTTTGGAAGAAGCTCTTGCGCAAGCTAAAAAAGCACGCTTTGAAATTCTTGATGTCCTT 
CATGGAGCTATCGCAGAGCCACGTCCACAATTAGCACCAACGGCACCTAAGATTGATATGATAAAAATCGATGTTGATAAGATTAAAGTTGTCATC 
GGTAAAGGTGGCGAAACTATCGATAAAATCATCGCTGAAACAGGTGTTAAGATTGATATTGATGAAGAAGGAAATGTATCTATCTTCTCTAGTGAT 
CAGGCTGCTATTGATCGTACGAAAGACATTATTGCAAGTTTAGTACGTGAAGCAAAAGTGGGAGAAGTTTACCATGCTAAAGTAGTTCGTATCGAG 
AAATTCGGTGCCTTTGTCAACCTCTTTGATAAAACAGATGCATTGGTACATATTTCAGAAATTGCATGGACACGTACAGCAAATGTAGCTGATGTT 
CTTGAAATTGGTGAAGAAGTTGATGTGAAAGTCATCAAAATTGATGATAAAGGGCGAGTTGATGCTTCTATGAAAGCATTGTTACCACGTCCTCCA 
AAAGCTGACAATCCTAAAAAGGAATCT 

SEQ ID 532 

MENNMSKQVFEMIFAGKKLWETGQVAKQANGSVWRYGDSTVLTAAVMSK3CMSTGDFFPLQVNYEEKMYAAGKFPGGFNKREGRPSTDATLTARL 
IDRPIRPMFAEGFRNEVQVINTVLSFDENASAPMAAMFGSSIiALSISDIPFNGPIAGVQVAYVDGNFIINPTAQEQEASALELTVAGTKEAINMVE 
SGAKELSEEIMLEALLKGHEAVCELIAFQEEIVTAIGKEKAEVELLQVDPELQAEIIATHNIALQAAVQVEEKKAREAATEAVKEWIGEYEARYA 
EHEEYDRIMRDVAEILEQMEHAEVRRLITEDKIRPDGRRVDEIRPLDAEIDFLPQVHGSGLFTRGQTQALSVLTLAPMGEAQIIDGLTPEYKKRFM 
HHYNFPQYSVGETGRYGAAGRREIGHGALGERALEQVLPRLEEFPYAIRLVAEVLESNGSSSQASICAGTLALMAGGVPIKAPVAGIAMGLISDGT 
NYTVLTDIQGLEDHFGDMDFKVAGTREGITALQMDIKI EGITPQILEEALAQAKKARFEILDVLHGAIAEPRPQLAPTAPKIDMIKIDVDKIKWI 
GKGGETIDKIIAETGVKIDIDEEGNVSIFSSDQAAIDRTKDIIASLVREAKVGEVYHAKWRIEKFGAFVNLFDKTDALVHISEIAWTRTANVADV 
LEIGEEVDVKVIKIDDKGRVDASMKALLPRPPKADNPKKES 

SEQ ID 533 

ATGTCAAAACAAACCTTTACAACAACATTTGCAGGGAAACCCCTTGTTGTTGAAGTTGGTCAAGTCGCTAAGCAAGCCAATGGGGCAACCGTTGTT 
CGTTATGGCGACTCAACTGTCCTGACCGCAGCTGTTATGTCTAAGAAAATGGCAACGGGTGATTTCTTCCCCCTTCAAGTTAATTACGAAGAAAAA 
ATGTATGCCGCTGGTAAATTCCCAGGAGGTTTCATGAAACGTGAGGGACGCCCTTCAACAGATGCGACCTTGACAGCTCGCTTGATTGACCGCCCG 
ATTCGTCCCATGTTTGCCGAAGGTTTTCGTAACGAAGTACAAGTGATTAACACTGTCCTTTCTTATGATGAAAATGCTAGCGCTCCAATGGCAGCG 
ATGTTTGGCTCATCTCTGGCCTTGTCAATCTCAGATATTCCATTTAATGGACCGATTGCAGGTGTTCAAGTTGGCTATATTGATGGCGAGTTCATC 
ATTAACCCAGATAAAGAACAGATGGAAGCATCACTCTTAGAATTAACTGTTGCTGGTAGCAAAGAAGCCATCAATATGGTTGAGTCTGGTGCCAAA 
GAATTATCAGAAGACATCATGCTTGAGGCTCTTTTAAAAGGTCACCAAGCTATTCAAGAATTAATTGCCTTCCAAGAACAAATCGTAGCAGTTGTT 
GGTAAAGAAAAAGCTGAGGTTGAACTGTTACAGGTTGATGTAGACTTACAAGCTGATATTGTGGCTAAGTACAATGCTCAACTGCAAAAAGCTGTT 
CAAGTTGAAGAGAAAAAAGCGCGTGAAGCAGCCACAGAAGCCGTTAAAGAAATGGTTAAGGCTGAATACGAAGAGCGTTACGCAGAAGACGAAAAC 
CTAGCAACCATTATGCGTGACGTGGCAGAAATCCTTGAACAAATGGAGCATGCTGAGGTGCGCCGCCTCATTACAGAAGACAAGATTCGTCCTGAT 
GGTCGTAAGATTGACGAAATTCGTCCGCTTGATGCTGTGGTTGACTTCTTGCCAAAAGTACATGGATCAGGTCTTTTTACGCGCGGTCAAACGCAG 
GCCTTGTCAGTTTTGACTTTGGCACCAATGGGAGAAACTCAAATCATTGATGGTCTGGCCCCAGAGTACAAAAAACGCTTTTTGCATCACTACAAT 
TTCCCGCAATATTCAGTTGGTGAAACGGGTCGTTACGGAGCTGCTGGTCGTCGTGAAATTGGACACGGTGCCTTAGGTGAACGCGCTCTTGAACAA 
GTCTTGCCAAGCTTAGAAGAGTTTCCTTATGCTATTCGTTTAGTTGCCGAAGTTCTAGAATCTAACGGTTCGTCTTCTCAGGCTTCTATCTGTGCT 
GGGACCCTTGCCCTAATGGCTGGTGGTGTGCCGATTAAAGCGCCTGTGGCAGGGATTGCCATGGGTCTCATTTCCGATGGGACGAATTATACAGTC 
TTGACCGATATCCAAGGTCTTGAAGACCACTTTGGAGATATGGACTTTAAAGTGGCAGGAACTCGTGAAGGGATTACAGCCCTTCAAATGGATATT 
AAGATTGCAGGAATTACCCCTCAAATCCTAGAAGAAGCTCTTGCACAAGCTAAAAAAGCTCGCTTTGAAATCCTTGATGTGATTGAAGCAACTATC 
GCTGAACCACGTCCTGAGTTAGCCCCAACTGCACCGAAAATTGACACCATCAAGATTGACGTAGACAAAATCAAAGTGGTTATCGGTAAAGGTGGC 
GAAACTATTGACAAGATTATTGCCGAAACGGGTGTCAAAATTGATATTGATGACGAAGGAAATGTCTCTATCTACTCAAGTGACCAAGCTGCCATT 
GACCGCACTAAAGAAATTATTGCAGGTCTTGTTCGTGAAGCTAAGGTAGGCGAAGTTTACCATGCTAAGGTTGTCCGTATTGAGAAATTTGGTGCC 
TTTGTCAACCTCTTTGACAAGACAGATGCTCTTGTTCACATTTCTGAAATTGCCTGGACGAGAACGACCAACGTGTCAGATGTCCTTGAAGTGGGT 
GAAGACGTTGATGTTAAGGTCATTAAGATTGATGAGAAGGGTCGTGTGGATGCCTCAATGAAAGCTTTGATTCCACGCCCACCAAAACCAGAGAAA 
AAAGAAGAAAAACATGAC 

SEQ ID 534 

MSKQTFTTTFAGKPLWEVGQVAKQANGATWRYGDSTVLTAAVMSKKMATGDFFPLQVNYEEKMYAAGKFPGGFMKREGRPSTDATLTARLIDRP 
IRPMFAEGFRNEVQVINTVLSYDENASAPMAAMFGSSLALSISDIPFNGPIAGVQVGYIDGEFIINPDKEQMEASLLELTVAGSKEAINMVESGAK 
ELSEDIMLEALLKGHQAIQELIAFQEQIVAWGKEKAEVELLQVDVDLQADIVAKYNAQLQKAVQVEEKKAREAATEAVKEMVKAEYEERYAEDEN 
LATIMRDVAEILEQMEHAEVRRLITEDKIRPDGRKIDEIRPLDAWDFLPKVHGSGLFTRGQTQALSVLTLAPMGETQIIDGLAPEYKKRFLHHYN 
FPQYSVGETGRYGAAGRREIGHGALGERALEQVLPSLEEFPYAIRLVAEVLESNGSSSQASICAGTLALMAGGVPIKAPVAGIAMGLISDGTNYTV 
LTDIQGLEDHFGDMDFKVAGTREGITALQMDIKIAGITPQILEEALAQAKKARFEILDVIEATIAEPRPELAPTAPKIDTIKIDVDKIKWIGKGG 
ETIDKIIAETGVKIDIDDEGNVSIYSSDQAAIDRTKEIIAGLVREAKVGEVYHAKWRIEKFGAFVNLFDKTDALVHISEIAWTRTTNVSDVLEVG 
EDVDVKVIKIDEKGRVDASMKALIPRPPKPEKKEEKHD 

SEQ ID 535 

ATGACAAGTACAAACGAGTTAGACATTAGATTGCGTGCTTTTATCAATGCACCGGATAATTTTTTAGATAGTATAGGTCTTGTGAATGCCTTGCAC 
CACTCTACGGTTTGGGCAAGCAAGGAACCCTATGCTATTCAAGTAGATGGTCAAGAAGTTGTTCCTGTTTTTACGGATATTACTGACCTTAATCAT 
TTCAAAGAGGAGCAAGAAAGTGCTCGAGATATGTTTTGGGAGAGTCGTCGTAGTTTAGACGTTCTTGATGAAGCTATTTCACATGGCTTAGCAGGA 
TTGGTCTATAATTTAAAAAAAGAAGGCGATTTTGGGAACTCGACTATTTTCTACTGTGAAGATATGGTGCAATTTATGAATAATTACACCACAATC 
TTAAATCAGTTGTTAAATGAAGATAACATTGTTGCCGATATCATGGATAAAACCTACTTGGTACCTGCCTTTGTCCATCCACGTGAAGAAGGTAGT 
TTTGACCGTCTTTTCCCTACAATGTCTACCCCCGAAGGAAAAAGTTATGTTCCAGTATTCTCAAACCTTTTAAGTTTTGAAAAATGGTATAACCAT 
AATGATTTTGGTGGTGCTTTTAGGAAAGCACAAGGAGTAATTTTAGCCTGGACGATTGACGATATTTATAAACCGCGTAATGGAGAAAATGAGATT 
GATGATACCTTTGGAGTAGCCATCAATCCATTTGATGAACAACAAGTTTTAGTTGATTGGTCTGATGTAGAAAACGAT 

SEQ ID 536 

MTSTNELDIRLRAFINAPDNFLDSIGLVNALHHSTVWASKEPYAIQVDGQEWPVFTDITDLNHFKEEQESARDMFWESRRSLDVLDEAISHGLAG 
LVYNLKKEGDFGNSTIFYCEDMVQFMNNYTTILNQLLNEDNIVADIMDKTYLVPAFVHPREEGSFDRLFPTMSTPEGKSYVPVFSNLLSFEKWYNH 
NDFGGAFRKAQGVILAWTIDDIYKPRNGENEIDDTFGVAINPFDEQQVLVDWSDVEND 

SEQ ID 537 

ATGACTAAATCAAATGAATTAGATATTCGCTTAAGAGCTTTTATCAATGCGCCTGATAACTTTTTGGATAGCCTTGCGCTTGTCAACGCTTTCCAT 
AATTTTCCTGTCTGGGCTGCTAAAGAACCCTACGTGATAGAAGTCGAAGGTGTCAAGGTTACCCCTGTTTTTACCGATAAGGAAGATATGGCTCGC 
TTTAAAGAAGAACAAAAGAGTGCTCAAAGTCAGTATTGGCTGGAGCGTTCAGCTCTTGCAGTGCTAGAAGAAGTCATTACATCTG'GTGCAGCAGGT 
CTTATCTTTAACCTTAAGAAAAAGGGAGATTTTGGGAATTCTACCATTTTCAAAAGCAGTGATATGATTCAATTTATGAACCATTACACCACTGTG 
TTAAATACGCTTATGAGTGATGACAATGTGGCGGCAGATACGATGGAAAAGGTTTACCTTGTTCCTGCCTTTGTTTATCCTAAAGATAATAACCAT 
TACGACCGCCTTTTTCCTACCATGTCAACGCCTGAAGGAAAAAGCTATGTTCCCGCCTTTTCAAATCTTCAAAGCTTTGCGAAATGGTACAACCAA 
GACGATTTTGGAGGCCTTTTCAGGAAAGCTGAAGGAGTGATTCTGACTTGGACGATTGATGATATTTATCAACCAAGAAATGGTGAAAACGAGCTT 
GATGAAACGTTCGGTGTCGCCATCAATCCTTTTGATGACCAACAAATTCTTGTTGATTGGTCAGAATTAGATAAGTCG ■ • • 
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SEQ ID 538 

MTKSNELDIRLRAFINAPDNFLDSLALVNAFHNFPVWAAKEPYVIEVEGVKVTPVFTDKEDMARFKEEQKSAQSQYWLERSALAVLEEVITSC3AAG 
LIFNLKKKGDFGNSTIFKSSDMIQFMNHYTTVLNTLMSDDNVAADTMEKVYLVPAFVYPKDNNHYDRLFPTMSTPEGKSYVPAFSNLQSFAKWYNQ 
DDFGGLFRKAEGVILTWTIDDIYQPRNGENELDETFGVAINPFDDQQILVDWSELDKS 

SEQ ID 539 

TTGAGGATAACTATGGGGTGGTGGAAAGAAAGTATAGCTATTGTCAAAGAACAAGATCCAGCTGCTCGTAGTTCTCTAGAAGTTATTTTAACTTAT 
CCAGGAATAAAAGCTCTTGCAGCTCATAGGCTATCTCATTTTTTATGGAATCATAATTTTAAATTGTTAGCACGTATGCACAGTCAATTTTGGCGT 
TTCTGGACACAAATTGAAATTCATCCCGGAGCGACGATTTCGGAAGGGGTTTTTATTGACCACGGTTCAGGATTGGTCATTGGAGAAACTGCCATT 
GTAGAGAAAGGTGCTATGCTATACCATGGGGTTACATTGGGTGGCACAGGTAAAGACAAAGGCAAACGACACCCAACCATACGTAAAGGAGCGCTA 
ATTTCAGCACATTCTCAAATCATTGGTCCAATTGAGGTTGGAGAAAATGCTAAAGTCGGTGCTGCAGCAGTTGTCCTTGCAGATGTGCCAGCAGAC 
GTAACAGTAGTTGGTGTTCCAGCTAAAGTTGTCCGTGTCCATGGTCAAAAGGATGATCTTCAAATCCGAAGTATTGAACATGATCGAGAAGAAAGT 
TATTATTCGTCCAAACTT 

SEQ ID 540 

MRITMGWWKESIAIVKEQDPAARSSLEVILTYPGIKALAAHRLSHFLWNHNFKLLARMHSQFWRFWTQIEIHPGATISEGVFIDHGSGLVIGETAI 
VEKGAMLYHGVTLGGTGKDKGKRHPTIRKGALISAHSQIIGPIEVGENAKVGAAAWLADVPADVTWGVPAKWRVHGQKDDLQIRSIEHDREES 
YYSSKL 

SEQ ID 541 

ATGGGTTGGTGGAAAGAAAGTATAGCTATTGTTAAAGCTCTAGACCCAGCTGCTCGTAATAGTCTTGAGGTTATCCTAACTTATCCAGGCATCAAA 
GCCCTAGCTGCTCATCGTTTGTCTCATTTTCTTTGGCGACATCATTTTAAATTACTAGCCAGAATGCATAGCCAATTTTGGCGATTTTGGACACAA 
ATTGAAATCCATCCTGGAGCACAAATCGCTCCTGGAGTCTTCATTGACCATGGTGCTGGTCTTGTTATTGGAGAGACAGCAATTGTTGAAAAAGGT 
GTGATGCTTTATCATGGGGTGACCCTAGGTGGAACCGGAAAAGATTGTGGCAAGCGTCATCCAACGGTTCGACAAGGTGCCTTAATTTCGGCACAT 
GCCCAAGTGATTGGACCTATTGACATCGGAGCAAATGCTAAAGTAGGGGCAGCAGCTGTTGTGTTATCAGATGTTCCTGAAGACGTGACAGTTGTA 
GGTGTGCCAGCTAAGATAGTACGAGTGCATGGGCAAAAAGATAATCGTCAAATTCAAAGTTTACAAAAACAACGAGAGGTCTCTTATCAGTTGTCA 
AAA 

SEQ ID 542 

MGWWKESIAIVKALDPAARNSLEVILTYPGIKALAAHRLSHFLWRHHFKLLARMHSQFWRFWTQIEIHPGAQIAPGVFIDHGAGLVIGETAIVEKG 
VMLYHGVTLGGTGKDCGKRHPTVRQGALISAHAQVIGPIDIGANAKVGAAAWLSDVPEDVTWGVPAKIVRVHGQKDNRQIQSLQKQREVSYQLS 
K 

SEQ ID 543 

GTGAAGGATTATGTAACAACTCAAATATTATCAATCTTAGGTATACTAGCAGCAGCTTGTTTAAGCTATTTAAAGTTTGCACAAGGTAACCCTCTC 
TTAGGAATTATTTGGGCTGCTTTTGTTTTAATGTATGTTGTTCGTTTGTATAAAGCTTATCAAAAACAGAAAAAGGAAAAACCA 

SEQ ID 544 

MKDYVTTQILSILGILAAACLSYLKFAQGNPLLGIIWAAFVLMYWRLYKAYQKQKKEKP 

SEQ ID 545 

ATGATAAAAATTTACGACACTATGACTCGCAGTTTACAAGATTTTATACCTCTCAATGAAGGTAAAGTCAACATGTACGTCTGTGGGCCAACAGTT 
TATAACTATATACACATCGGGAATGCCCGCAGTGTAGTAGCTTTTGATACTATTCGTCGTTATTTTGAGTATTGTGGTTACCAAGTCAATTATATT 
TCTAACTTTACTGATGTTGATGATAAAATTATAAAAGGTGCAGCTGAAGCAGGTATGGATACAAAATCCTTTTCAGATAAGTTTATTTCAGCATTT 
ATGGAAGATGTTGCTGCATTAGGTGTCAAACCTGCTACAAAAAATCCTCGAGTTATTGACTATATGGATGAGATTATTGATTTTGTTAAAGTTTTA 
GTTGATAAGGAATTTGCCTATGAAGCTAATGGAGATGTTTATTTTAGAGTAAGTAAATCACATCATTATGCAAAATTAGCCAATAAAACTTTGGAA 
GATTTAGAGATTGGTGCAAGTGGTCGTGTTGATGGTGAAGGAGAGATTAAAGAGAATCCTTTAGATTTTGCACTTTGGAAATCAGCTAAATCTGGG 
GAAGTCTCATGGGAAAGTCCTTGGGGGAAAGGGCGCCCAGGGTGGCATATTGAATGTTCTGTTATGGCAACTGAGATCCTTGGTGATACTATTGAT 
ATCCATGGTGGAGGAGCTGATTTAGAATTTCCACATCACACGAATGAGATTGCACAATCTGAAGCTAAAACAGGTAAGACCTTTGCAAATTACTGG 
ATGCATAATGGTTTTGTTAACGTTGATAACGAGAAAATGTCTAAATCTCTTGGTAACTTTATTACTGTTCACGATATGTTGAAGAGCGTTGACGGA 
CAAGTAATACGTTTTTTCTTAGCGACACAACAGTATCGTAAACCCGTGAATTTCACTGAAAAGGCCGTTCATGATGCGGAAGTTAACCTTAAATAT 
TTAAAAAATACTTTCAACTTACCAATCCAAGAGAATGCTAATGATGAAGAATTAGAGCAATTTGTGAAAGCATTTCAAGGAGCGATGGATGATGAT 
TTTAATACAGCAAACGGTATTACTGTTATCTTTGAAATGGCAAAATGGATTAATTCAGGACACTATACTTCAAGAGTTAAGGAAACCTTTGCTGAA 
TTATTAGAAATTTTTGGTATTGTATTCCAAGAGGAAGTTCTTGATGCTGATATTGAATCTTTAATAGAACAACGTCAAGAAGCACGAGCTAATCGT 
GATTTTGCAACTGCTGATCGTATTAGAGATGAATTAGCAAAACAAGGAATTAAATTGTTAGATACTAAGGATGGCGTGAGGTGGACTCGTGAT 

SEQ ID 546 

MIKIYDTMTRSLQDFIPLNEGKWMYVCGPTVYNYIHIGNARSWAFDTIRRYFEYCGYQVNYISNFTDVDDKIIKGAAEAGMDTKSFSDKFISAF 
MEDVAALGVKPATKNPRVIDYMDEIIDFVKVLVDKEFAYEANGDVYFRVSKSHHYAKLANKTLEDLEIGASGRVDGEGEIKENPLDFALWKSAKSG 
EVSWESPWGKGRPGWHIECSVMATEILGDTIDIHGGGADLEFPHHTNEIAQSEAKTGKTFANYWMHNGFVNVDNEKMSKSLGNFITVHDMLKSVDG 
QVIRFFLATQQYRKPVNFTEKAVHDAEVNLKYLKNTFNLPIQENANDEELEQFVKAFQGAMDDDFNTANGITVIFEMAKWINSGHYTSRVKETFAE 
LLEIFGIVFQEEVLDADIESLIEQRQEARANRDFATADRIRDELAKQGIKIiLDTKDGVRWTRD 

SEQ ID 547 

ATGATTAAAATTTATGATACCATGACCCGTTCGCTCCGCAAGTTTGTACCTTTGACTGAAAATACAGTCAATATATACGTTTGTGGACCGACGGTC 
TATAATTATATTCATATTGGAAATGCTAGATCAGCGGTCGCTTTTGACACCATTCGACGTTATTTTGAGTATACTGGCTATCAGGTCAATTACATT 
TCCAATTTTACCGATGTCGATGATAAAATTATCAAGGCTGCTACTCAAGCAGGTGTTTCTCCTAAAGAATTGTCAGATCGCTTTATTGCAGCTTTT 
ATAGAAGATACCAAGGCACTTGGTGTTAAGCCAGCCACACAAAATCCTCGTGTTATGGATTATATAGCAGAAATCATTTCATTTGTTGAAAGTCTC 
ATTGAAAAAGATTTTGCTTACGAAGCAGATGGAGATGTGTATTTCCGCGTGGAAAAGTCAGAGCATTATGCCAAGCTAGCTAATAAAACCCTGTCA 
GAACTTGAAGTTGGAGCCAGTGGTCGAACAGATGCTGAGACAGCTTTAAAAGAAAATCCACTGGACTTTGCTCTTTGGAAATCAGCTAAGGCAGGT 
GAGGTTTCTTGGGATAGCCCCTGGGGGTTTGGTCGTCCAGGCTGGCACATTGAATGTTCTGTGATGGCTACTGAAATTCTTGGTGATACCATTGAT 
ATTCATGGTGGCGGAGCTGATTTGGAATTTCCTCATCATACCAATGAAATTGCCCAATCTGAGGCCAAAACAGGCAAGACTTTTGCTAACTATTGG 
ATGCACAATGGGTTTGTCACTGTTGATAACGAAAAAATGTCCAAGTCACTAGGTAATTTTGTGACCGTTCATGACATGTTACAAACCGTTGATGGT 
CAGGTTTTGCGATTCTTTCTTGCGACACAACAGTACCGAAAACCAATTAACTTCACTGAAAAGACTATTCATGATGCGGAAATCAATCTGAAGTAT 
CTTAAAAACACCTTGCAACAACCGCTGACAGAAACTGCAGATGAGCAAGAGCTAAAACAGTTTGTAATAGCTTTCCAAGACGCTATGGACGATGAT 
TTCAATACAGCAAATGGGATTACCGTCGTATTTGACATGGCCAAGTGGATTAATTCTGGCTCCTATACAGAACCTGTTAAAAGCGCTTTTGAGAAA 
ATGTTAGCTGTTTTTGGCATTATCTTTGAAGAAGAGGTGCTTGAGGTTGACATTGAAGCCTTGATTGCCAAGCGACAAGAAGCACGCGCGAATCGT 
GATTTTGCCACAGCTGATGCCATTCGAGATCAGTTAGCAGTTCAAGGCATCAAGCTGCTAGATACCAAAGATGGTGTGAGGTGGCTGCGTGAC 

SEQ ID 548 

MIKIYDTMTRSLRKFVPLTENTVNIYVCGPTVYNYIHIGNARSAVAFDTIRRYFEYTGYQVNYISNFTDVDDKIIKAATQAGVSPKELSDRFIAAF 
IEDTKALGVKPATQNPRVMDYIAEIISFVESLIEKDFAYEADGDVYFRVEKSEHYAKLANKTLSELEVGASGRTDAETALKENPLDFALWKSAKAG 
EVSWDSPWGFGRPGWHIECSVMATEILGDTIDIHGGGADLEFPHHTNEIAQSEAKTGKTFANYWMHNGFVTVDNEKMSKSLGNFVTVHDMLQTVDG 
QVLRFFLATQQYRKPINFTEKTIHDAEINLKYLKNTLQQPLTETADEQELKQFVIAFQDAMDDDFNTANGITWFDMAKWINSGSYTEPVKSAFEK 
MLAVFGIIFEEEVLEVDIEALIAKRQEARANRDFATADAIRDQLAVQGIKLLDTKDGVRWLRD 
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SEQ ID 549 

GTGATTGATGTTCGTTTGATTAATGGTATTGCTTTAGCTTTTGAAGGAGATGCAGTTTATTCTTTGTATATCCGACGCCATTTAATTATGCAGGGT 
TTTACCAAACCTAATCAGTTACATCGGAAAGCAACCCAATATGTTTCTGCTAATGCCCAAGCATTGTTAATTAATGCCATGTTAGAAGAAAATATT 
TTAACTGATGAAGAGCAGTTAATTTATAAACGAGGACGTAATGCGAATAGTCATACAAAAGCTAAAAATGCTGATATTATTACCTATCGTATGTCT 
ACAGGTTTTGAGGCTCTTATGGGGTACTTGGATATGACTGGTCAGATAAAGCGCTTGGAAACTCTAATACAGTGGTGTATTGAAACCATTGAAAAA 

SEQ ID 550 

MIDVRLINGIALAFEGDAVYSLYIRRHLIMQGFTKPNQLHRKATQYVSANAQALLINAMLEENILTDEEQLIYKRGRNANSHTKAKNADIITYRMS 
TGFEALMGYLDMTGQIKRLETLIQWCIETIEK 

SEQ ID 551 

GTGACTAATCCAGTTGATGTGAATTTGATTAATGGCATTGCCCTAGCCTTTGAAGGGGATGCGGTTTATTCCTACTATGTTCGTCGTCATCTCATT 
TTTCAAGGTAAAACGAAACCTAGCCAGCTACACCGTTTAGCAACGAGATATGTTTCTGCTAAGGCACAAGCCAACTTGATTCAGGCTATGTTAGAA 
GCGCAGCTATTGACCGAAAAAGAAGAAGACATCTATAAGCGTGGTCGCAATACCAATAGCCATACTAAAGCTAAGAATGCCGATATTATTACCTAT 
CGTATGTCGACAGGTTTTGAAGCCATTATGGGTTATCTTGATATGATGGGCCAAAAAGAGCGGTTAGAAGAATTGATCAGATGGTGTATTGAGTAT 
GTAGAAAAGCAACAATTGATATCCTCA 

SEQ ID 552 

VTNPVDVNLINGIALAFEGDAVYSYYVRRHLIFQGKTKPSQLHRLATRYVSAKAQANLIQAMLEAQLLTEKEEDIYKRGRNTNSHTKAKNADIITY 
RMSTGFEAIMGYLDMMGQKERLEELIRWCIEYVEKQQLISS 

SEQ ID 553 

ATGACTATGAAAGATAAACAATTTAAAGAAGAATCAAGTGACCTTGTCTATGGCTTACATGCTGTGACAGAGAGTTTAAGAGCTAATACTGGTAAT 
AAATTATACTTGCAAGATGACTTAAGAGGAAAGAACGTTGATAAAGTCAAAGCACTAGCGACTGAAAAAAAAGTATCCATTTCCTGGACTCCTAAA 
AAAACCTTATCAGACATGACAAATGGTGGAGTTCACCAAGGATTCGTTCTAAAAGTTTCGGAATTTGCCTATGCGGATTTATCAGAGATAATGACA 
AAGGCAGAGAATGAAGAAAATCCTCTCATTTTAATCCTTGATGGTCTGACCGACCCTCACAACCTAGGTTCTATTCTACGCACAGCTGATGCAACC 
AATGTAACAGGTATTATCATCCCCAAACATCGTTCTGTTGGAGTGACCCCAGTGGTTTCAAAGACATCTACAGGAGCTGTTGAACATGTTCCTATT 
GCAAGGGTAACTAATCTCAGTCAAACTTTGGATACTTTAAAAGATAAGGAGTTCTGGATATTTGGCACTGATATGAATGGGACACCATCGCATAAG 
TGGAATACCAAAGGTAAATTAGCCCTAGTTATTGGTAATGAAGGAAAAGGTATTTCTCATAATATCAAAAAGCAAGTAGATGAAATGATTACAATT 
CCCATGAATGGTCATGTTCAGAGTTTAAATGCCAGTGTCGCAGCCGCTATTTTGATGTATGAAGTATTTAGAAACCGCCTA 

SEQ ID 554 

MTMKDKQFKEESSDLVYGLHAVTESLRANTGNKLYLQDDLRGKNVDKVKALATEKKVSISWTPKKTLSDMTNGGVHQGFVLKVSEFAYADLSEIMT 
KAENEENPLILILDGLTDPHNLGSILRTADATNVTGIIIPKHRSVGVTPWSKTSTGAVEHVPIARVTNLSQTLDTLKDKEFWIFGTDMNGTPSHK 
WNTKGKLALVIGNEGKGISHNIKKQVDEMITIPMNGHVQSLNASVAAAILMYEVFRNRL 

SEQ ID 555 

TTGAAGCATTCATGGTATAATAAACTCATGGAAGATAAAGATACTATTGAAACAAACGATATCGTCTATGGTGTTCATGCCGTTACAGAAAGCCTT 
CAAGCAAATACAGGAAATAAGCTTTATATCCAAGAGGATTTAAGAGGAAAGAAAGTGGATAACATCAAAAGCTTAGCGACACAAAAAAAGGTCGCT 
ATTTCATGGACGCCTAAAAAAACCTTGTCACAAATGACTGATGGAGCTGTGCATCAAGGTTTTGTTCTGAGAGTATCAGCTTTTGCCTATACTGAT 
GTTGATGAGATCCTCGAAATAGCAGAGCAAGAAGCAAATCCTTTGATTCTTATTTTAGATGGTCTGACAGATCCTCATAATTTAGGATCGATTTTA 
CGGACAGCTGATGCTACAAATGTATGTGGAGTGATTATTCCTAAACATCGTTCTGTTGGTGTGACTCCAGTGGTTTCAAAGACGTCTACAGGTGCT 
GTTGAACATATTCCGATAGCGAGAGTAACTAACCTTAGTCAAACTCTAGATAAATTGAAAGCAAGAGGATTCTGGATTTTTGGCACAGACATGAAT 
GGAACACCGTCTGATTGCTGGAACACTAATGGTAAACTTGCTTTAGTCATTGGTAACGAAGGTAAAGGCATCTCTACCAATATCAAAAAGCAAGTT 
GATGAAATGATTACGATTCCTATGAATGGTCACGTACAGAGCTTAAATGCTAGCGTAGCGGCAGCTATTCTCATGTATGAAGTTTTCCGAAATAGG 
CGC 

SEQ ID 556 

LKHSWYNKLMEDKDTIETNDIVYGVHAVTESLQANTGNKLYIQEDLRGKKVDNIKSLATQKKVAISWTPKKTLSQMTDGAVHQGFVLRVSAFAYTD 
VDEILEIAEQEANPLILILDGLTDPHNLGSILRTADATNVCGVIIPKHRSVGVTPWSKTSTGAVEHIPIARVTNLSQTLDKLKARGFWIFGTPMN 
GTPSDCWNTNGKLALVIGNEGKGISTNIKKQVDEMITIPMNGHVQSLNASVAAAILMYEVFRNRR 

SEQ ID 557 

ATGAAAAAACATTCTATCTTACTCGTTGATGGCTACAATATGATTGCTTTTTGGAAAGATACTCGACAGCTTTTTAAAAGCAATCGTTTAGAAGAG 
GCAAGGGAAGTATTACTTAGAAAGCTAAATCATTACGCACATTTCGAACACATTGATATTATTTGTGTATTTGATGCACAGTATGTTCCTGGTGTA 
CGTCAACGTTATGACCAATACAAAATATCCGTTATCTTTACTGAGGAGGACGAAACTGCGGATAGCTATATTGAACGAGCAGCGGCAGAACTTAAT 
CAATCTGTGTTAAATTTAGTCTCCGTTGCTACCAGTGATTTAAATGAACAATGGACTATATTTTCTCAGGGTGCTTTACGTGTCTCGGCTAGAGAA 
TTGGAACAGCGTGTAGCGACAGTAAAATCAGATTTGGATAAGATGTCCAGTCAAATCGATTTGAGTACGCCAAAGTTAAGGCCGTGGAATGATGAA 
CAACTAGGAAAACTCAAGGATTTTTTAGATGGTATG 

SEQ ID 558 

MKKHSILLVDGYNMIAFWKDTRQLFKSNRLEEAREVLI,RKLNHYAHFEHIDIICVFDAQYVPGVRQRYDQYKISVIFTEEDETADSYIERAAAELN 
QSVLNLVSVATSDLKEQWTIFSQGALRVSARELEQRVATVKSDLDKMSSQIDLSTPKLRPWNDEQLGKLKDFLDGM 

SEQ ID 559 

ATGAAAAAACGGATATTATTAGTAGATGGGTATAATATGATTGCCTTTTGGCAATCAACCCGTCAGTTGTTTAAGACAAATCAGCTTGATCAGGCA 
CGTAACACACTTTTAACAAAACTTAATCATTATGCCCATTTTGAGAATATTAATATTATTTGTGTTTTTGATGCCCAATATGTACCGGGGTTAAGG 
CAACGATATGACCAGTATTATATCTCAGTGGTATTTACAGAGGAAGACGAAACAGCAGATAGCTACATTGAGCGCATGGCAGCAGAGTTAAATACG 
GCTATACATATGGTAGAAGTAGCTACGAGTGATTTAAATGAACAATGGACGATTTTTTCTCAAGGAGCTCTTCGTGTCACTGCAAGAGAATTAGAG 
CAAAGAGTTCATACTGTCAAAGCTGATTTAGATAAAATGTCTAGAGATATTGATCTCAAAACGCCTAAACTGCGGCCTTTTGACCAAGGACAGCTT 
ATTCAATTGAAGGATTTTATGTCTCAGTTAGATCGA 

SEQ ID 560 

MKKRILLVDGYNMIAFWQSTRQLFKTNQLDQARNTLLTKLNHYAHFENINIICVFDAQYVPGLRQRYDQYYISWFTEEDETADSYIERMAAELNT 
AIHMVEVATSDLNEQWTIFSQGALRVTARELEQRVHTVKADLDKMSRDIDLKTPKLRPFDQGQLIQLKDFMSQLDR 

SEQ ID 561 

atgacttttaaaatactaacggattcgacatcggatttagatgaaaagtgggctcaagagcacaatgtcgatattataggtttaaccattgaactt 
gatggaaagacttatgagacagtcggagacgaaaaaattactagtgacttcttgttggagcgtatgcaagagggagcaaagcctacaacaagccaa 
attaacgttggtcagtttgaagaagttttttcaacctatgcagaaaatgaccatgccttgttatatttagcgctatcttcacatttatcaggcact 
taccagagtgcaactattgcgcgtgagatggtcttagacaaatatcctgatgctcaaattgagattgtggatacgatggcagcttcatgtggtgag 
ggtgtcttagcgatgttagcaactaaagagcgacaagaaggtaaatctttagaagaagtgaaacaaaaaattgaatcacttctccctaaattaaac 
acatactttttagttgacgatctcaaccatttaatgcgtagtggtcgcttatcaaaaggtgcagctatcattggaagtgttgctaagattaaacca 
ttacttaagttagatagtgagggtaaattagtaccatttgccaagacaaggggccgtaaaaaaggtattaaagagattgtgactcaggcaacaaaa 
acactatcttatagcactttaattattgcttatagtggagagaaagattcagctcaagttatgaaagaacagttAttagcagatgagcgtattgaa 
gaagttattattcgtccattagggccagttatttcagctcatgtgggctcaggtgctttagctctattctctttaggggaagaaaaccga 
SEQ ID 562 
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MTPKILTDSTSDLDKKWAQEHNVDIIGLTIELDGKTYETVGDEKITSDFLLERMQEGAKPTTSQINVGQFEEVFSTYAENDHALLYLALSSHLSGT 
YQSATIAREMVLDKYPDAQIEIVDTMAASCGEGVLAMLATKERQEGKSLEEVKQKIESLLPKLNTYFLVDDLNHLMRSGRLSKGAAIIGSVAKIKP 
LLKLDSEGKLVPFAKTRGRKKGIKEIVTQATKTLSYSTLIIAYSGEKDSAQVMKEQLLADERIEEVIIRPLGPVISAHVGSGALALFSLGEENR 

SEQ ID 563 

ATGACCTTTACAATAATGACAGATTCAACCGCTGATTTGAATCAAACCTGGGCAGAAGATCATGATATTGTCCTTATAGGATTAACGATTTTGTGC 
GATGGAGAGGTTTATGAAACGGTCGGTCCTAACCGTATTAGTAGTGATTACCTTTTGAAAAAGATGAAAGCTGGCAGTCATCCTCAAACCAGTCAG 
ATTAATGTGGGAGAGTTTGAGAAGGTTTTTCGTGAACATGCTAGGAACAACAAAGCACTGCTTTATCTTGCTTTTTCTTCGGTTTTATCGGGTACC 
TATCAAAGCGCTCTAATGGCACGCGATCTTGTTCGAGAAGATTATCCCGATGCGGTGATTGAAATTGTTGATACCTTGGCTGCTGCAGGAGGAGAA 
GGCTATCTAACCATTTTAGCAGCAGAAGCCAGAGATAGTGGCAAAAATTTACTGGAGACTAAAGATATTGTTGAAGCAGTGATCCCTCGACTGCGC 
ACCTATTTCTTAGTAGATGATCTTTTTCATTTGATGCGTGGTGGGCGTCTGTCAAAAGGTTCAGCTTTTCTAGGCAGTTTAGCCAGTATCAAACCT 
CTTTTGTGGATTGATGAGGAAGGGAAATTGGTGCCCATTGCAAAAATTCGGGGACGCCAAAAAGCCATCAAAGAAATGGTGGCTCAAGTGGAAAAA 
GATATTGCGGATTCGACGGTTATTGTCTCTTATACAAGCGATCAGGGTAGTGCCGAAAftGTTACGAGAAGAGCTGCTGGCGCATGAAAATATTAGC 
GATGTTCTTATGATGCCACTAGGACCAGTTATCTCAGCTCACGTTGGTCCTAACACCCTGGCAGTTTTTGTGATTGGGCAAAATTCCCGT 

SEQ ID 564 

MTFTIMTDSTADIiNQTWAEDHDIVLIGLTILCDGEVYETVGPNRISSDYLLKKMKAGSHPQTSQINVGEFEKVFREHARNNKALLYLAFSSVBSGT 
YQSALMARDLVREDYPDAVIEIVDTLAAAGGEGYLTILAAEARDSGKNLLETKDIVEAVIPRLRTYFLVDDLFHBMRGGRLSKGSAFLGSLASIKP 
LLWIDEEGKLVPIAKIRGRQKAIKEMVAQVEKDIADSTVIVSYTSDQGSAEKLREELLAHENISDVLMMPLGPVISAHVGPNTLAVFVIGQNSR 

SEQ ID 565 

TTGTTGATGAAAGTTTTTGGAAAATGTTTTTGTTGCTGGCGCATTTGCCCTCATAGGAATAACTATTTTATTGATGCTTTTACTAGGAAGGTTGAT 
ATTGCTACTTATTTTTCAAGGGGAGATGATGCAATTTTAGCAGTTATAGGAATATCATTGATAGCTATGGGAATTTCAGTGTACTACCATAAGTAT 
AAGGACAGA 

SEQ ID 566 

MLMKVFGKCFCCWRICPHRNNYFIDAFTRKVDIATYFSRGDDAILAVIGISLIAMGISVYYHKYKDR 

SEQ ID 567 

TTGTTTACCCCATTTGTAAGGCCCCGGAACCTTTCAAATACTCTCGTGGACCGGAACATCCACACCTGTAAACAAAAACGAATTCGTATAGGAGAA 
ATCATGAACAAAACAACTTTCATGGCTAAACCAGGCCAAGTTGAACGCAAATGGTACGTTGTTGACGCAGCAGATGTACCTCTTGGACGTCTTTCT 
GCAGTAGTTGCTAGCGTACTTCGCGGAAAAAACAAACCAACTTTCACACCACACACTGATACAGGTGACTTTGTGATTGTTATCAATGCTGAAAAA 
GTTAAATTAACTGGTAAAAAAGCGTCAGATAAAATCTACTACACTCACTCAATGTATCCAGGTGGTTTGAAACAAATCTCAGCAGGTGAACTTCGT 
TCTAAAAATGCTGTTCGTTTGATTGAAAAATCAGTTAAAGGCATGCTTCCACATAACACTCTTGGACGTGCACAAGGTATGAAATTGAAAGTATTT 
GTTGGCGGTGAGCATACACATGCTGCACAACAACCAGAAGTACTTGATATCTCAGGACTTATC 

SEQ ID 568 

MFTPFVRPRNLSNTLVDRNIHTCKQKRIRIGEIMNKTTFMAKPGQVERKWYWDAADVPLGRLSAWASVLRGKNKPTFTPHTDTGDFVIVINAEK 
VKLTGKKASDKIYYTHSMYPGGLKQISAGELRSKNAVRLIEKSVKGMLPHNTLGRAQGMKLKVFVGGEHTHAAQQPEVLDISGLI 

SEQ ID 569 

TTGTTTACCCCATTTGAAAGGCCCCGGAACCTTCCAAATACCTTCGATGGGACGGAACACCCATCACCTTGTAAACAAATATTACGAATTCGTATA 
GGAGAAATCATGAACAAAACAACTTTCATGGCTAAACCAGGCCAAGTTGAACGCAAATGGTACGTTGTTGACGCAGCTGATGTGCCACTTGGACGT 
CTTTCrGCAGTAGTTGCTAGCGTACTTCGCGGAAAAAACAAACCAACrTTCACACCACATACTGATACAGGTGATTTTGTTATCGTTATCAACGCT 
GAAAAAGTTAAATTAACTGGTAAAAAAGCAACTGATAAAGTTTACTACACTCACTCAATGTACCCAGGTGGTTTGAAATCAATCACTGCTGGTGAA 
CTTCGCTCTAAAAACGCAGTTCGCTTGATTGAAAAATCAGTTAAAGGCATGCTTCCACATAACACTCTTGGACGTGCACAAGGTATGAAATTGAAA 
GTCTTCGTTGGCGGTGAGCATACTCACGCAGCACAACAACCAGAAGTACTTGACATCTCAGGACTTATC 

SEQ ID 570 

LFTPFERPRNLPNTFDGTEHPSPCKQILRIRIGEIMNKTTFMAKPGQVERKWYWDAADVPLGRLSAWASVLRGKNKPTFTPHTDTGDFVIVINA 
EKVKLTGKKATDKVYYTHSMYPGGLKSITAGELRSKNAVRLIEKSVKGMLPHNTLGRAQGMKLKVFVGGEHTHAAQQPEVLDISGLI 

SEQ ID 571 

ATGGCACAAGCACAATATGCAGGTACTGGTCGCCGTAAAAACGCTGTTGCACGCGTTCGTTTGGTCCCAGGTACTGGTAAAATTACAATCAATAAA 
AAAGATGTAGAAGAGTACATCCCACACGCAGACCTTCGTCTTGTTATCAACCAACCTTTCGCAGTTACTTCAACTCAAGGTTCATACGATGTTTTT 
GTTAACGTTGTAGGTGGTGGATATGCAGGTCAATCAGGTGCGATCCGTCATGGTATCTCACGTGCACTTTTAGAAGTTGACCCAGATTTCCGCGAT 
TCATTGAAACGTGCTGGACTTCTTACACGTGACGCACGTATGGTTGAACGTAAAAAACCAGGTCTTAAGAAAGCTCGTAAAGCTAGTCAGTTCTCA 
AAGCGT 

SEQ ID 572 

MAQAQYAGTGRRKNAVARVRLVPGTGKITINKKDVEEYIPHADLRLVINQPFAVTSTQGSYDVFVNWGGGYAGQSGAIRHGISRALLEVDPDFRD 
SLKRAGLLTRDARMVERKKPGLKKARKASQFSKR 

SEQ ID 573 

ATGGCACAAGCACAATATGCAGGTACTGGCCGTCGTAAAAACGCTGTTGCACGCGTTCGTTTGGTTCCAGGTACTGGTAAAATCACTGTTAACAAA 
AAAGATGTAGAAGAATACATCCCACATGCTGACTTACGTTTGATCATCAACCAACCTTTTGCAGTTACATCAACTGAAGGTTCATACGACGTTTTC 
GTTAACGTTGTTGGTGGTGGTTACGGTGGACAATCAGGTGCGATCCGTCATGGTATCGCTCGTGCGCTTCTTCAAGTAGACCCAGACTTCCGCGAT 
TCATTGAAACGCGCTGGCCTTCTTACACGTGACGCACGTATGGTTGAACGTAAAAAACCAGGTCTTAAGAAAGCTCGTAAAGCTTCACAATTCTCA 
AAACGT 

SEQ ID 574 

MAQAQYAGTGRRKNAVARVRLVPGTGKITVNKKDVEEYIPHADLRLIINQPFAVTSTEGSYDVFVNWGGGYGGQSGAIRHGIARALLQVDPDFRD 
SLKRAGLLTRDARMVERKKPGLKKARKASQFSKR 

SEQ ID 575 

ATGTCCATTCACAAATACCCAAGCAAAAAAGCCAAAAATGGCTATTTGTATTTTGTCAAAATCTATATGGTCAAAGACAGTCAACGTGCAGACCAT 
ATCAAACGTGGCTTTCGTACTCGAAAGGAAGCCAAAGACTACGAAGCCAGACTCATTTATCTTAAGGCTTCAGGAAAGTTGGAAGAGTTCATCAAA 
. CCAACTCATAAAACTTATAACGAGATATTCGAGAAATGGTATCAAGCCTATCAAGATATGGTAGAGCCAACAACTGCTTCACGTACTCTTGATATG 
TTTCGACTTCACATTCTGCCAGTTATGGGAGACTTACCCATCAGCAAAATCTCCCCTTTAGACTGCCAGAACTTCATCACAGATAAAGCAAAGACC 
TTTAAGAATATCAAGCAAATCAAGTCCTATACTGGGAAGGTCTTTGATTTTGCTATCAAGATGAAACTGCTTAAGCATAACCCTATGGCAGAAATC 
ATTATGCCAAAACGGAAAAAGACACGGATAGAAAACTATTGGACGGTTCAAGAACTTCAGGAGTTCCTAGCCATTGTCCTTCAGGAAGAGCCTTAC 
AAACACTATGCACTATTTAGATTACTAGCTTACAGTGGCTTAAGGAAAGGCGAGCTATACGCTCTTAAGTGGGCAGATATAGACTTTCAAACTGAG 
ACACTAAGTGTCGATAAGAGCTTAGGACGATTAGACGGACAGGCAATCGAAAAAGGCACTAAAAATGATTTCTCAGTAAGAAAGATTAAGCTAGAT 
AGCGAAACTATTTCTATTCTGCAAGAATGGAAATCCATCAGCCAAAAAGAAAAGGCACAACTAGCAGTTGCACCTCTTTCTATCGAGCAAGATTTT 
CTCTTCACTTATTGTACACGGTCAGGCTCTATTGAGCCACTACATGCAGACTATATCAACAACGTCCTATCACGGATTATCAGAAAACACGGGTTA 
AAGAAAATCAGTCCTCATGGTTTTAGACATACTCATGCTACCTTGATGATTGAGATTGGAGTTGACCCAGTCAACACAGCAAAAAGACTGGGGCAT 
GCAAGTAGTCAAATGACCTTAGATACTTACAGTCATTCGACAACTACTGGAGAAGATAGGTCAGTCAAACAATTTGCGGACTATCTAAAAGCAAAA 

SEQ ID 576 
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MSIHKYPSKKAKNGYLYFVKIYMVKDSQRADHIKRGFRTRKEAKDYEARLIYLKASGKLEEFIKPTHKTYNEIFEKWYQAYQDMVBPTTASRTLDM 
FRLHILPVMGDLPISKISPLDCQWFITDKAKTFKNIKQIKSYTGKVFDFAIKMKLLKHNPMAEIIMPKRKKTRIEKYWTVQELQEFLAIVLQEEPY 
KHYALFRLLAYSGLRKGELYALKWADIDFQTETLSVDKSLGRLDGQAIEKGTKNDFSVRKIKLDSETISILQEWKSISQKEKAQLAVAPLSIEQDF 
LFTYCTRSGSIEPLHADYINNVLSRIIRKHGLKKISPHGFRHTHATLMIEIGVDPVNTAKRLGHASSQMTLDTYSHSTTTGEDRSVKQFADYLKAK 

SEQ ID 577 

ATGGAAAGGTTTATGATCATGAAAATAACAGAACATAAGAAGAAAAACGGTACAATCGTTTATCGTGCTAGTATTTATCTAGGCATTGACCAAATG 
ACAGGTAAGAGAGTAAAAACAAGCATCACAGGAAGAACAAGAAAAGAAGTTAATCAAAAAGCCAAGCACGCGCAGTTTGACTTCCTATCTAATGGA 
TCTACAATTAAAAGAAAAGTTGTGATTAAAACATTTAAAGAACTTAGTCATTTATGGCTTGAAACCTATAAGTTAACAGTAAAGCCTCAAACTTAT 
GATGCTACTGTTACTAGACTTAATCGACATATTATGCCAACTCTGGGCAATATGAAGGTTGATAAGATAACCGCTAGTGATATTCAAATGCTGATT 
AATAGATTATCTAAATATTACGTCAATTATACTGCGGTACGTTCAGTCATCCGAAAAGTTCTCCAACAAGGAGTATTGCTAGGGCTAATAGATTAT 
AACTCAGCAAGAGATATTATCCTTCCAAGGAAGCAGCCAAACGCTAAGAAAAAAGTTAAGTTTATTGATCCGTCTGATTTGAAATCTTTTTTAGAA 
CATTTAGAAACTAGTCAACACAAACGCTATAACCTTTACTTTGATGCAGTTCTCTACCAACTTTTATTATCCACTGGCTTGAGGATAGGCGAAGCC 
TGTGCATTAGAGTGGGGAGATATTGACCTAGAAAATGGTACAATAGCCATTAATAAGACTTACAATAAAAATTTGAAGTTTTTGAGTACAGCTAAA 
ACCCAGTCAGGCAATAGAGTGATTAGTGTTGATAAAAAGACCCTTAGAAGCCTAAAGCTCTATCAAATGAGACAGCGACAATTATTTAATGAGGTT 
GGTGCGCGTGTGTCGGAGGTAGTGTTTGCCACACCAACACGAAAGTATTTTAATGCTTCGGTTAGACAAAGCGCTTTAGATACTAGGTGTAAGGAA 
GCAGGGATTGAACGCTTTACCTTTCACGCTTTTAGACACACTCACGCTAGTTTATTGCTGAACGCTGGTATTAGTTATAAGGAACTTCAGTACCGT 
CTAGGACATGCGAATATCAGCATGACTTTGGATACCTATGGCCATCTTTCTAAGGGCAAAGAAAAAGAAGCTGTTTTATATTATGAAAAGGCTATG 
AATAATTTA 

SEQ ID 578 

MERFMIMKITEHKKKNGTIVYRASIYLGIDQMTGKRVKTSITGRTRKEVNQKAKHAQFDFLSNGSTIKRKWIKTFKELSHLWLETYKLTVKPQTY 
DATVTRLNRHIMPTLGNMKVDKITASDIQMLINRLSKYYVNYTAVRSVIRKVLQQGVLLGLIDYNSARDIILPRKQPNAKKKVKFIDPSDLKSFLE 
HLETSQHKRYNLYFDAVLYQLLLSTGLRIGEACALEWGDIDLENGTIAINKTYNKNLKFLSTAKTQSGNRVISVDKKTLRSLKLYQMRQRQLFNEV 
GARVSEWFATPTRKYFNASVRQSALDTRCKEAGIERFTFHAFRHTHASLLLNAGISYKELQYRLGHANISMTLDTYGHLSKGKEKEAVLYYEKAM 
NNL 

SEQ ID 579 

ATGTACAATAGACTAAAAGAACTACGAAAAGACAAAGGGTTAACTCAGGCTGATCTAGCTAAAGTCATCAATACTAATCAATCTCAATATGGAAAA 
TATGAAAACGGAAAAACTAGTCTTAGCATAGAAAATTGTAAAATATTAGCTGATTTTTTCGGTGTATCTATCCCTTACTTACTAGGGCTTGATAAC 
AATTCAAAAATAGCAAATTCAACAATCAAAGATACAAATTTATTAAGTTTTTTTGAACAAGTCAAAAAGGATATGGGTCAAGATTATTTTTCTACT 
CTTGAAACCCTTGAAAAAGTTAGCAAAAAAACTCTTTTCAACTCTCCCATACGTGACAGACTTGAGGAAATTAAGCAAGAAAAAATCAAGCTTAAC 
CAGAAAATTGATGAACTTGAAGCAGAGGCTAAAAATCTTCGAAAAACTCTTGATAAAGAAGTAAAAGAGAGATTAGAACTTTTAAAAAAA 

SEQ ID 580 

MYNRLKELRKDKGLTQADLAKVINTNQSQYGKYENGKTSLSIENSKILADFFGVSIPYLLGLDNNSKIANSTIKDTNLLSFFEQVKKDMGQDYFST 
LETLEKVSKKTLFNSPIRDRLEEIKQEKIKLNQKIDELEAEAKNLRKTLDKEVKERLELLKK 

SEQ ID 581 

ATGTATCCGCGTATTAGGAATTTGAGAGAAGATAACGATTTCACTCAAAAGTTTGTTGCAAATTTACTTTCCTTCTCTCATGCAAATTATGCAAAA 
ATTGAGAGAGGAGAGGTTGCCTTAATGGCAGATGTTCTTGTGCAGTTTTATAAACTCTATAACGTCAGTATTGATTATTTATTAGGGCAAACAGAT 
TATCCGTATCGTTTTCATAATAAA 

SEQ ID 582 

MYPRIRNLREDNDFTQKFVANLLSFSHANYAKIERGEVALMADVLVQFYKLYNVSIDYLLGQTDYPYRFHNK 

SEQ ID 583 

ATGGCTTACACACTAGAAGAACGAGAAACGATTGTCCGTTATGATGAAATGGATAACTGTTGGTATTTTGAGAGTAATGTTAGGAAACACATTACT 
AAAATCATGAAAACTATTGATAGTTGTCAGATTTTAGGTCAAGAGAAAGAAGACGACCGCATTATATGGATTCATGCTAAATTGACAAATCTTGAT 
GATTATATGGTTTCTCCATTTGTTCGAAAACGAGTTAAACGTGAAATGACTGAAGAACAACGAGAGGAAGCAAGAAAAAGAATGGCAAGATTACAT 
TCTAAGTCTGAAATA 

SEQ ID 584 

MAYTLEERETIVRYDEMDNCWYFESNVRKHITKIMKTIDSCQILGQEKEDDRIIWIHAKLTNLDDYMVSPFVRKRVKREMTEEQREEARKRMARLH 
SKSEI 

SEQ ID 585 

ATGACAGAAGGATTTACCATTCAGCTCCCCAAAGTAACTGAAAAGAAGTTACTGGCTCGCTATGACACTATGGTTCAAAAAGCAATAGAAAAAGCC 
CTTGAGGACAAAGAGCTATATAAGCCTATGGTTCGTATGGCTGGCTTGTGCCGTTTTTTAGATGTCTCAACGACAACTATTGTCAAATGGCAAAAG 
GCAGGCATGCCACATATGGTTATTGACGGAGTGACTCTGTACGATAAGCGCAAGGTCGCTCAATGGCTACAACAATTTGAAAGA 

SEQ ID 586 

MTEGFTIQLPKVTEKKLLARYDTMVQKAIEKALEDKELYKPMVRMAGLCRFLDVSTTTIVKWQKAGMPHMVIDGVTLYDKRKVAQWLQQFER 

SEQ ID 587 

TTGAAAGATAGGAAATTTGGCATGGATAAAAATAATTTAGAAGACTTGACAGGAAAAAAGATACTTAGAAATGGTTTTGGTGGTCTrCGTTTGGAA 
TATGGGACAATCTTTCTTGATGTTGGATTGTTCACTTATATTGTGCTGATACTATCAATATTTTTCTTTTTAGTTGAACGTTGGTTTTTGGGAGCT 
TTAACTTTTGTGTTGCATGTTCCCTTGCTTCTACTTGGGATATGGTGTGGAGAGAGA 

SEQ ID 588 

MKDRKFGMDKNNLEDLTGKKILRNGFGGLRLEYGTIFI1DVGLFTYIVLILSIFFFLVERWFLGALTFVI.HVPLLLLGIWCGER 
SEQ ID 589 

ATGATAAAGATTTATTTTGGAAAAGATATAACACTTAACCAAGCTATTCAGTCGCGATTGGATAGCTATCAGATTGACTATCAAGCATTCTCAAGC 
AAAGATATAGATGCTAAAACACTGATGGAATGGCTATTCAGGTCGACCGATATATTTGAATTACTAAGCACTAAGATGTTGAAATACAAGCTGAAT 
ACACAAATTACCCTCAGTCAATTTGTTCGAAAGATTTTAAAAGATGTCAATAGCACCTTGAAGCTTCCCATTGTTGTGACAGATGAGGTTATTTAT 
TCGAACATGTCCCCTGACTATGTGACAGTACTCTTGCCAAAAGAATATCGGAAAATTAAAAGAATTCAGCTGATGAGGAAGATGGAGCAGTTAGAT 
GAGGGACGTCTATTCTGGAAAAACTTTGAGTCACTACGTAAGCAATCTGAGCTACGTTGGTTTGAACTGAATGAGTTACTGTTTGCTGATATGTCC 
GACGATTTAGGAGAAATCAAAAAAGCTAAAGACCGTTTCTTTAGCTACAAGAAAAATAAACAGGTTCCGCCTGATGACATTATCGAAAAAATCCTC 
AAGATATTTTTGGTTGACCGAGAAGACTTTTTCAAAAAATCTGTGTTGGAT 

SEQ ID 590 

MIKIYFGKDITLNQAIQSRLDSYQIDYQAFSSKDIDAKTLMEWLFRSTDIFELLSTKMLKYKLNTQITLSQFVRKILKDVNSTLKLPIWTDEVIY 
SNMSPDYVTVLLPKEYRKIKRIQLMRKMEQLDEGRLFWKNFESLRKQSELRWFELNELLFADMSDDLGEIKKAKDRFFSYKKNKQVPPDDIIEKIL 
KIFLVDREDFFKKSVLD 

SEQ ID 591 

ATGTGCACATCTGAAGTGCATTTACTACACCCGTTTTTTGGCAAGTTTGGCTGGAGCAAAATGAAAATGGTCCGACTCCGAAGGGGTCGGCTTGGG 
GCTACTCCCCCAAGAATGTCATTTTACGTAGGCCTTTGCGCAGACAAAAAAATCGGCGCCGTTAGGGGACCGCCAAAAAGAAAGGAGGTTTGTTTG 
AAATTAAAAGTCAGCTTAGACAATATCACTATGACAGCCTATATCAAATCTAAAAAGTATTTAGCTATGAAACAACTCATAGAAACCCATTTAGCT 
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ATTACTGTTCAAACTGCGATGACTGACATGTTTCGAGCCACCACTGGGGATGGAATCCACGTTGTGCTCCATATGAATTATGACAAACAAAAAGGA 
CAAGACCGCAAGGCTCGTCCATTTCGCTTGGAGTTTAATCCCAATAAACTCCGTTTAGTTGACAGTGAAATTATAGATACTATTATACCATTTCTT 
GAAGATATTTCAATATCACGTGCTGATTTAGCTTTTGATCTATTTGAGGTTGATTGTAGTGAGTTTGTGCTCGAAAAAAAGGGCAGACCAACCGCA 
ACCAAGGAATTTCGTTCTAGTACTGGAACGTTAGAAACAAAATATCTAGGTGCTCCACGTTCTGAAAAACAAGTTAGGCTATATAACAAGAAAAAG 
GAACAACTCCAAAATGGTACTGATAAAGATAAAGACTTTGCAAGTCAATTTAAGCACTGGTGGCGCTTGGAATTTCAATTAAGAAGCCGTTCAATT 
GATGAGATATTCGAGGTTATTGATACTATTATTTTTAAACCATTCAATCTTAAAGGCTTATCTATTGAGACCCAAATCTATCTAACTGCTCTTATT 
CACGATAAAAATATCTGGAAAAAACTCCATAGAAATACAAGAGCAAGATACAAAAAAATTTTAGAAACTCATCAAACATCAGATACTGATTATTTA 
GGTTTGCTGAAAGACTTGTTGAAGCATGAAAGACCAAGACTAGAAAATCAGCTCGCTTATTATGGGGGTAGGATAGACAAAAATAGCTTTCAACCC 
TTTTGT 

SEQ ID 592 

MCTSEVHLLHPFFGKFGWSKMKMVRLRRGRLGATPPRMSFYVGLCADKKIGAVRRPPKRKEVCLKLKVSLDNITMTAYIKSKKYLAMKQLIETHLA 
ITVQTAMTDMFRATTGDGIHWLHMNYDKQKGQDRKARPFRLEFNPNKLRLVDSEIIDTIIPFLEDISISRADLAFDLFEVDCSEFVLEKKGRPTA 
TKEFRSSTGTLETKYLGAPRSEKQVRLYNKKKEQLQNGTDKDKDFASQFKHWWRLEFQLRSRSIDEIFEVIDTIIFKPFNLKGLSIETQIYLTALI 
HDKNIWKKLHRNTRARYKKILETHQTSDTDYLGLLKDLLKHERPRLENQLAYYGGRIDKNSFQPFC 

SEQ ID 593 

TTGTTGAAAATTCAGTATTATCAAGGAGTTACGAGGTCAAAAATGAGAATAAAAGATTATGCTGATAGTCTAGGAGTTAGTAGCCAATCTATCTAT 
AAACGCATACGCTCTCCAAAATATAAAGAAAGGTTGAAAGGTCATTTATACCGAGACAACCAAAAGGTTGAAAATCTTGATTTGATAGGCATTAAA 
ATACTTGAAGATTATCATTTTGAGAATGATGTCATTGAACTGGAAAAAACGCTGGGTGATATTCAAGAAGAATTCGAGCAAGAAAAGAAGGGAATG 
CAATATCGGATAGATAGACTAGCTGATAAGTTAACTCCTTTACTTGAGGATAACCAAAACTTGGTACAAAAAAATTATGAGTTACTCAACTATGTT 
CGGAGCTTGGAACGACAGAAGCTATTGCTGATTATTGCTTTAGCTGTCATGGTAATCACTTTATTAGTGGCAATATGGCTTGCCATCTTT 

SEQ ID 594 

MLKIQYYQGVTRSKMRIKDYADSLGVSSQSIYKRIRSPKYKERLKGHLYRDNQKVENLDLIGIKILEDYHFENDVIELEKTLGDIQEEFEQEKKGM 
QYRIDRLADKLTPLLEDNQNLVQKNYELLNYVRSLERQKLLLIIALAVMVITLLVAIWLAIF 

SEQ ID 595 

ATGAGTTATGTTGTTGCTAGAATGGCTAAGTACAAGTCAGGTCAGTTGACGGCTATTTATAATCATAATGAACGGATTTTTAAAAATCACTCAAAT 
AAAGAAATTGACGTTGAGAAATCTCACCTTAATTATGAACTGACAAATCGAGACCAGGCACAAAATTATCACAAACAAATAAAGGAGCACATCAAT 
GAAAATCGCTTATCTACTCGTGGAGTCCGTAAAGATGCTATACTCTGTAACGAATGGATTATTACTTCAGATAAAACGTTTTTTGACTCGTTAGAT 
GAGAAACAGACACGAGAGTTTTTTGAGACAGCTAAAGATTATTTTGCTGAAAAATATGGTGATGCTAATATTGCTTACGCTAGAGTTCACCTTGAT 
GAAAGTACTCCGCATATGCATTTAGGTATCGTGCCAATGAAAAATGGTAAGTTAAGTTCAAAAGCACTGTTTGGAAATAAAGAGAAACTTGTAGCA 
ATCCAAGATGAACTTCCCAAGTACCTTAATGAGCATGGCTTTAACCTACAACGTGGCGAAATAGGCAGTAAGAAAAAACATTTGGAAACTGCTGAA 
TTTAAAGAAAAACAACGATTACTGGATAACGCTGATAGAAAACTAGCTGATAAACATGAAGAATTGAAAGCACTTGATGATAAGATTTCAAATGTT 
AACGATACAATAGCTGATAAAGAAAGTAGGCTTAAAGAATTGGAAGCGAAAGAATGGGATGCTGTTGGCGATTTGAAGCAGTATGAATTAGAGAAA 
CAGTCACTAGCTGAAAGCATTGAAGACATAAAAGACATTGAACTATTACAACTTGATAGAATTCAAAAAGAAGATTTGGTAAAACAAAGCTTTGAT 
GGCAAATTGAAGATGGATAAAGAAACCTATAATAGACTATTTCAAACTGCTTCGAAACATGCATCTAGTAATGCTGAGTTAAAAAGAGACTTGGTT 
AAAGCCCAGTCGCAGAACAATCACCTTTCTAGAGAATTACTCAATCACCGTAAGACAGCTGAAAAAAATATCAAATTAAGTCAAGAAAACAGAAAA 
TTAAAGGACAAAGTAAAAATGCTTGATGAACAAGTGAAAATTCTGAATAAAAGCCTCTCTGTTTGGAAAGAAAAAGCTAAAGAATTTATGCCTAAA 
CAGGTTTATAGAGAAACATTATCAATCATAAACACTCTAAATCCTATTGGTTTAGCTAAAACAGCAATCAGACAAGTTAAGAAGATGGTTGATAGT 
AATAGT 

SEQ ID 596 

MSYWARMAKYKSGQLTAIYNHNERIFKNHSNKEIDVEKSHLNYELTNRDQAQNYHKQIKEHINENRLSTRGVRKDAILCNEWIITSDKTFFDSLD 
EKQTREFFETAKDYFAEKYGDANIAYARVHLDESTPHMHLGIVPMKNGKLSSKALFGNKEKLVAIQDELPKYLNEHGFNLQRGEIGSKKKHLETAE 
FKEKQRLLDNADRKLADKHEELKALDDKISNVNDTIADKESRLKELEAKEWDAVGDLKQYELEKQSLAESIEDIKDIELLQLDRIQKEDLVKQSFD 
GKLKMDKETYNRLFQTASKHASSNAELKRDLVKAQSQNNHLSRELLNHRKTAEKNIKLSQENRKLKDKVKMLDEQVKILNKSLSVWKEKAKEFMPK 
QVYRETLSIINTLNPIGLAKTAIRQVKKMVDSNS 

SEQ ID 597 

ATGTTTTTAAAACACCAAGATGTGAAACAAAAAAATTGGAGAATGCGTAAGGTCAAAAAAGTCTTTGTTAGTTCATGTATGCTTTTAACAGTGGGC 
CTCGGAGTTGCCGTACCTACTGGATTCAGCCAATCTAATGGCGTGATGGTTGTAAAGGCTGCGGAAGTGCCGGCGACAGATTTATCACGTCAGGCG 
TCTGATTCGGAGAGGGTAGATGAATCGTCTTTATTGCAGAAAGAAAACTTATCAGTAGATTCATTTAAATTAGAAAATTTAAATGGATGGGAAGCT 
GAAAATGATACAGCAGGTAATTTGGGGAAATTTAAAGATCCAGATAGTTCGGGCTATCAAAATATTTTGACATCATCTGGAAAGAATATCAGTGTA 
GCTGTTGCTCCCAAAGGTTCAGGTAAAATGAACATTAAAGTAACTAAAAGATCAAATTTTCAGGGTGGATATTATGTAGGTGGTCTTAGAACTCAA 
ACTCCGGTATTGAAGTTAAATGATGTTTATCGATATTCTTTTACAACTAAAAAATTATCAGGAAATTCTTCAGAGTTCAAAACGAGAGTTAAGCCC 
GTTGAATCTAATAATAAACTAGGGAAAGAGCTTGTTATTAGGGTGGATAATAAAAATGTATCTACTAAGCATGATTGGCTTCCAGACATCTCTGAT 
GGAACTCATACTGTGGACTTCACTGGTCTTGATAAAAAATTATCTGTTGCTTTCAGATTTTCTCCAAGACAAACTTCGAATGTTGTTTACGAATTT 
TCTAACATAAATATAAAAAACATTAGTCCTGCATCAGTGCCGGCTATTCCTTCGAAAGTTTTAGAGGGAACCAGCGTCTTGTCGGGTACTGCAATA 
TCTTCTGGAGATACATTAGAAAAAAGAAAATCGTTTGATGGCGATATCCTAAGAGTTTATAAAGATAGCAAAATCATTGCTAGAACAGTAATAAAA 
GGCAATAAGTGGGATGTTAAACTTTCAAAGCCTCTTATTGCAGGTGAAAAATTAGATTTTGAGATTTTGCATCCGAGATCTCAAAACGTTAGTAAA 
AAAATTTCAAAACAAGTCGAAGCTAAACCATTTGATCCAGCTTCCTATAAAGAAAAAGTTATAGCCAAATTAAAGCCGGTTTATGAAGCTACTAGT 
GAAAAAATCACAAATGATGCTTGGTTGGATGAAAATGCGAAGGATTTGCAAAAACAAAAATTAGAAGAACAATATATTTCTGGAAAAGTAGCGATA 
TCAGAGGCTGGAACTAAACAAGAAGCTATAGATGCAGCATATAATAAATATTCAAGTCAAACAGATCCAGACTCTCTTCCTAGTCAGTATAAACAA 
GGTAATAAAGAAAATGAACAAGAAAAAGGGCGTCAAGATTTAATCCAGACTCGTGATCTGACGTTGAAAGCCATTCAAGAAGACAAATGGCT7Ui.CA 
GAGCAGGAGAAAACAATTCAAAAAGAAGAAGCATTAAAAGCTTTTGAAACTGGTATAGAAAGTGTTAATCAAACAGTATCATTAGAACAGTTGAAG 
CAACGGTTAATAGTGTATAAAGCTTCTGAAAAAGATTCAGAGAAAAAAGAATATCCTGAGTCAATTCCTAATCAGCATATTCCAGGGAAAGAAAAA 
GAAGTTAAAGCTGCTAAACAAGAAGAACTTAAAAAATTACATGACACAACTCTTGAAAAAATCAATCAAGATAAATGGTTGACGCCAGACCAACAA 
GCTGAACAGTTAAAACAAGCGGAAGTTACTTTTAAAAAAGGCCAAGAAGCAATTAAAAGTGCTCAGACTTTAACTCAGCTTGAGACAGACTTAGCT 
GATTATGTTTCTGAGAATGAAGGTAAGGGAAATTCTATTCCCGATAAATACAAATCTGGCAATAAAGATGATTTGGTAAATAAGGCTGAAGTTAAA 
CTTAAGGAAGCTCACGAAGCTACTAAACAAGCAATTGAAAAAGATCCATGGTTGAGTCCGGAACAGAAAAAAGCTCAAAAAGAAAAAGCCAAAGCA 
AGACTAGATGAGGGCTTGAAAGCTCTTAAAGCTGCAGATAGTTTAGAGATTCTTAAAGTGACAGAAGAAGCTTTCGTTGATAAAGAAAAAAATCCA 
GATTCAATTCCAAATCAACATAAAGCTGGAACTGCTGATCAAGCTAGAAAACAAGCTTTAGATAGTTTAGATAAGGAGGTTCAAAAAGAGTTAGAG 
TCAATTGATAACGATAATACTCTAACAACTGATGAGAAAGCAGCTGCTAAGAAAAAAGTCAATGACGCTTATGATGTAGCTAAGCAAACAGCTATG 
GAAGCCAATTCTTATGAAGATTTGACTACTATTAAAGATGAGTTCTTATCTAATTTACCTCATAAACAAGGAACGCCGCTTAAAGATCAACAATCT 
GATGCTATTGCAGAATTAGAGAAGAAGCAGCAAGAAATTGAAAAAGCTATTGAGGGTGATAAAACATTACCAAGAGACGAAAAAGAGAAACAAATT 
GCTGACTCTAAGGAACGCTTAAAATCTGACACGCAAAAAGTTAAAGATGCTAAAAATGCTGATGCTATTAAAAAAGCATTTGAAGAAGGGAAAGTG 
AATATTCCTCAAGCACATATCCCAGGTGATTTGAACAAGGATAAAGAAAAACTTCTTGCAGAATTGAAGCAAAAAGCAGATGATACTGAAAAAGCT 
ATTGATGTTGATAAAACTCTGACAGAAGATGAGAAAAAAGAGCAAAAAGTCAAAACAAAAGCTGAACTTGAAAAAGCTAAAACTGATGTTAAAAAT 
ACTCAGACACGTGAAGAACTAGATAAAAAAGTTCCAGAACTTAAGAAAGCTATTGAAGACACTCACGTTAAAGGTAATCTTGAAGGTGTTAAGAAT 
AAGGCTATTGAAGATCTTAAAAAAGCTCATACTGAAACAGTTGCTAAAATAAATGGTGATGATACCCTTGACAAAGCTACTAAAGAAGCTCAAGTG 
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AAAGAAGCTGACAAAGCTTTGGCAGCAGGTAAAGATGCGATCACTAAAGCAGATGATGCTGATAAAGTAAGTACAGCTGTTACAGAGCACACACCA 
AAAATTAAAGCAGCACATAAAACTGGTGACCTTAAAAAAGCTCAAGTAGATGCTAACACAGCTCTTGACAAAGCAGCTGAAAAAGAACGTGGAGAA 
ATCAATAAAGATGCTACACTAACGACAGAAGATAAAGCAAAACAACTGAAAGAAGTTGAGACAGCTCTTACTAAAGCTAAAGATAACGTGAAAGCT 
GCTAAGACAGCAGACGCTATCAATGACGCACGTGATAAAGGCGTAGCAACAATTGATGCCGTCCATAAAGCAGGTCAAGACTTAGGTGCTCGTAAG 
TCAGGTCAAGTCGCTAAACTTGAAGAAGCAGCTAAAGCAACGAAAGACAAGATTTCAGCTGATCCAACTTTGACAAGCAAAGAAAAAGAAGAGCAA 
TCTAAAGCTGTTGACGCTGAACTTAAGAAAGCGATAGAAGCTGTTAACGCAGCTGACACAGCTGACAAGGTTGACGATGCTCTTGGTGAAGGTGTT 
ACAGACATCAAGAACCAACACAAGTCAGGTGACTCTATCGACGCTCGTCGTGAGGCTCATGGTAAGGAACTTGATAGAGTCGCTCAAGAAACTAAA 
GGTGCGATTGAAAAAGACCCTACTTTGACGACTGAAGAAAAAGCTAAACAAGTTAAAGACGTAGATGCCGCTAAAGAAAGAGGCATGGCTAAGCTT 
AATGAAGCTAAAGATGCTGATGCTTTAGACAAAGCTTACGGTGAAGGTGTTACAGACATCAAGAACCAACACAAGTCAGGTGACCCTGTCGACGCT 
CGTCGTGGATTACACAACAAGTCAATCGACGAAGTGGCGCAAGCAACTAAGGACGCTATCACAGCAGATACGACTTTGACTGAAGCTGAAAAAGAA 
ACACAACGTGGCAATGTTGATAAAGAAGCAACTAAAGCTAAAGAAGAACTTGCTAAGGCTAAAGATGCTGATGCTTTAGACAAAGCGTACGGTGAC 
GGTGTAACCAGCATCAAGAACCAACACAAGTCAGGTAAAGGTCTTGACGTTCGTAAAGATGAGCACAAGAAAGCTCTTGAAGCTGTTGCTAAACGT 
GTCACTGCTGAAATTGAGGCTGATCCAACCTTAACACCAGAAGTGAGAGAACAACAAAAAGCAGAGGTTCAAAAAGAGCTTGAACTTGCGACTGAT 
AAGATTGCTGAAGCTAAAGATGCAGATGAAGCAGACAAAGCTTACGGTGACGGTGTCACAGCGATCGAAAATGCCCACGTTATTGGTAAAGGTATC 
GAAGCTCGTAAAGACCTTGCTAAGAAAGACCTTGCTGAAGCTGCTGCTAAGACAAAAGCTCTCATTATTGAAGACAAAACGCTTACTGATGATCAA 
CGTAAAGAACAGTTATTAGGTGTTGATACAGAGTATGCTAAAGGTATCGAGAATATTGATGCAGCTAAGGATGCTGCAGGTGTTGATAAAGCATAT 
AGTGACGGTGTTCGTGACATCCTGGCACAGTACAAAGAAGGTCAAAACCTTAATGATCGTCGTAATGCTGCCAAAGAATTTCTTCTTAAAGAAGCA 
GACAAAGTGACGAAACTAATCAATGATGATCCAACCTTGACTCATGACCAAAAAGTTGATCAAATCAACAAAGTTGAACAAGCTAAGTTAGACGCA 
ATCAAGTCTGTTGATGATGCTCAAACAGCTGATGCTATCAATGATGCTCTTGGTAAGGGTATTGAAAACATCAACAACCAATACCAACATGGCGAT 
GGCGTTGATGTTCGTAAAGCGACTGCCAAAGGCGATCTTGAAAAAGAAGCTGCTAAAGTGAAAGCTCTTATTGCTAAGGATCCGACCTTAACTCAA 
GCTGATAAAGACAAACAAACAGCAGCGGTTGACGCAGCTAAGAATACAGCAATTGCAGCGGTTGATAAAGCGACAACAACTGAAGGCATTAACCAA 
GAACTTGGTAAAGGCATCACAGCTATCAATAAAGCTTACCGTCCAGGTGAAGGTGTTAAAGCACGTAAAGAAGCCGCTAAAGCTGATCTTGAAAAA 
GAAGCTGCTAAAGTGAAAGCTCTTATTACTAACGACCCAACCTTAACAAAAGCTGATAAAGCTAAACAAACAGAAGCTGTTGCTAAAGCCCTTAAA 
GCTGCTATCGCAGCGGTTGATAAAGCGACAACAGCTGAAGGCATTAACCAAGAACTTGGTAAAGGCATCACAGCTATCAATAAAGCTTACCGTCCA 
GGTGAAGGTGTTAAAGCACGTAAAGAAGCCGCTAAGGCTGATCTTGAAAGAGAAGCTGCTAAGGTTCGTGAAGCTATCGCTAACGACCCAACCTTA 
ACAAAAGCTGATAAAGCTAAACAAACAGAAGCTGTTGCTAAAGCTCTTAAAGCTGCTATCGCAGCGGTTGATAAAGCGACAACAGCTGAAGGCATT 
AACCAAGAACTTGGTAAAGGCATCACAGCTATCAACAAAGCTTACCGTCCAGGTGAAGGTGTTGAAGCACATAAAGAAGCTGCTAAAGCTAATCTT 
GAAAAAGTAGCTAAAGAAACTAAAGCTCTTATTTCAGGAGACCGTTACTTGAGCGAAACTGAAAAAGCAGTCCAAAAACAAGCTGTTGAGCAAGCT 
CTTGCGAAAGCACTTGGTCAAGTTGAGGCTGCTAAGACAGTTGAAGCTGTTAAGTTGGCAGAAAACCTTGGTACTGTAGCTATCCGTTCAGCATAT 
GTTGCTGGTTTAGCTAAAGATACTGATCAAGCAACAGCTGCTCTTAACGAAGCGAAACAAGCTGCTATTGAAGCTCTTAAACAAGCTGCGGCAGAA 
ACACTTGCTAAGATTACAACTGATGCTAAATTGACTGAAGCTCAAAAAGCTGAACAATCAGAAAATGTATCATTAGCGCTTAAGACGGCTATTGCG 
ACTGTTCGTTCAGCACAATCTATTGCGTCTGTGAAAGAAGCAAAAGATAAAGGTATTACTGCTATCCGTGCAGCCTATGTGCCTAATAAGGCAGTC 
GCAAAATCATCGTCAGCGAACCATCTTCCAAAATCAGGTGATGCAAACTCAATTGTTCTTGTTGGCTTAGGAGTTATGTCTCTTCTTTTAGGTATG 
GTGCTTTATAGCAAGAAAAAAGAAAGTAAAGAC 

SEQ ID 598 

MFLKHQDVKQKNWRMRKVKKVFVSSCMLLTVGLGVAVPTGFSQSNGVMWKAAEVPATDLSRQASDSERVDESSLLQKENLSVDSFKLENLNGWBA 
ENDTAGNLGKFKDPDSSGYQNILTSSGKNISVAVAPKGSGKMNIKVTKRSNFQGGYYVGGLRTQTPVLKLNDVYRYSFTTKKLSGNSSEFKTRVKP 
VESNNKLGKELVIRVDNKNVSTKHDWLPDISDGTHTVDFTGLDKKLSVAFRFSPRQTSNWYEFSNINIKNISPASVPAIPSKVLEGTSVLSGTAI 
SSGDTLEKRKSFDGDILRVYKDSKIIARTVIKGNKWDVKLSKPLIAGEKLDFEILHPRSQNVSKKISKQVEAKPFDPASYKEKVIAKLKPVYEATS 
EKITNDAWLDENAKDLQKQKLEEQYISGKVAISEAGTKQEAIDAAYNKYSSQTDPDSLPSQYKQGNKENEQEKGRQDLIQTRDLTLKAIQEDKWLT 
EQEKTIQKEEALKAFETGIESVNQTVSLEQLKQRLIVYKASEKDSEKKEYPESIPNQHIPGKEKEVKAAKQEELKKLHDTTLEKINQDKWLTPDQQ 
AEQLKQAEVTFKKGQEAIKSAQTLTQLETDLADYVSENEGKGNSIPDKYKSGNKDDLVNKAEVKLKEAHEATKQAIEKDPWLSPEQKKAQKEKAKA 
RLDEGLKALKAADSLE I LKVTEEAFVDKEKNPDS I PNQHKAGTADQARKQALDSLDKEVQKELES IDNDNTLTTDEKAAAKKKVNDAYDVAKQTAM 
EANSYEDLTTIKDEFLSNLPHKQGTPLKDQQSDAIAELEKKQQEIEKAIEGDKTLPRDEKEKQIADSKERLKSDTQKVKDAKNADAIKKAFEEGKV 
NIPQAHIPGDLNKDKEKLLAELKQKADDTEKAIDVDKTLTEDEKKEQKVKTKAELEKAKTDVKNTQTREELDKKVPELKKAIEDTHVKGNLEGVKN 
KAIEDLKKAHTETVAKINGDDTLDKATKEAQVKEADKALAAGKDAITKADDADKVSTAVTEHTPKIKAAHKTGDLKKAQVDANTALDKAAEKERGE 
INKDATLTTEDKAKQLKEVETALTKAKDNVKAAKTADAINDARDKGVATIDAVHKAGQDLGARKSGQVAKLEEAAKATKDKISADPTLTSKEKEEQ 
SKAVDAELKKAIEAVNAADTADKVDDALGEGVTDIKNQHKSGDSIDARREAHGKELDRVAQETKGAIEKDPTLTTEEKAKQVKDVDAAKERGMAKL 
NEAKDADALDKAYGEGVTDIKNQHKSGDPVDARRGLHNKSIDEVAQATKDAITADTTLTEAEKETQRGNVDKEATKAKEELAKAKDADALDKAYGD 
GVTSIKNQHKSGKGLDVRKDEHKKALEAVAKRVTAEIEADPTLTPEVREQQKAEVQKELELATDKIAEAKDADEADKAYGDGVTAIENAHVIGKGI 
EARKDLAKKDLAEAAAKTKALIIEDKTLTDDQRKEQLLGVDTEYAKGIENIDAAKDAAGVDKAYSDGVRDILAQYKEGQNLNDRRNAAKEFLLKEA 
DKVTKLINDDPTLTHDQKVDQINKVEQAKLDAIKSVDDAQTADAINDALGKGIENINNQYQHGDGVDVRKATAKGDLEKEAAKVKALIAKDPTLTQ 
ADKDKQTAAVDAAKNTAIAAVDKATTTEGINQELGKGITAINKAYRPGEGVKARKEAAKADLEKEAAKVKALITNDPTLTKADKAKQTEAVAKALK 
AAIAAVDKATTAEGINQELGKGITAINKAYRPGEGVKARKEAAKADLEREAAKVREAIANDPTLTKADKAKQTEAVAKALKAAIAAVDKATTAEGI 
NQELGKGITAINKAYRPGEGVEAHKEAAKANLEKVAKETKALISGDRYLSETEKAVQKQAVEQALAKALGQVEAAKTVEAVKLAENLGTVAIRSAY 
VAGLAKDTDQATAALNEAKQAAIEALKQAAAETLAKITTDAKLTEAQKAEQSENVSLALKTAIATVRSAQSIASVKEAKDKGITAIRAAYVPNKAV 
AKS S S ANHL PKSGDANS I VLVGLGVMS LLLGMVL YS KKKESKD 

SEQ ID 599 

ATGACAGATAAAAAAATTGTTTATTACTTTGACCATGACTTATCAAAAAAAGATATGGGAGGAGTAGGACCTACCTACACCGGTAAAAATCTTTTA 
TTCCTACTTTGGTGGACATATTCTTATGTGGCAGAAGACAATTTAGACATTGATACGTCATTGTTTGAAGTCCCAGAATTCAATGATTTTTACAAT 
AATGGTCTAGAGCTTTATCGTATAAAAAATGAACTAGCTAATTACAATATCAGATTTGGATATGAGGTTAATCCAAAAGATAGTACAAAGATGCTG 
ATAGGTATTTTGCCAACTGATGAAGAAGATTATGTTAAGGGATATAGAAATTTTATTGCTGATATTTCCAATCCTGACACACGTTACGCAATCTAT 
CATCGACTAATTAAAACCATGGACACAATGCTACCGATTGAACAAATTAATGTTTATAAAAGCCTTGCAAAAGGTAATAAAAAG 

SEQ ID 600 

MTDKKIVYYFDHDLSKKDMGGVGPTYTGKNLLFLLWWTYSYVAEDNLDIDTSLFEVPEFNDFYNNGLELYRIKNELANYNIRFGYEVNPKDSTKML 
IGILPTDEEDYVKGYRNFIADISNPDTRYAIYHRLIKTMDTMLPIEQINVYKSLAKGNKK 

SEQ ID 601 

TTGGACTATAAGAAATATCAGATTATCTATGCTCCTGATGTTTTAGAGAAGTTAAAGGAAATTCGTGATTATATTTCTCAAAACTATTCctcGACA 
TCAGGTCAGCACAAAATGGAGCAAATCATTAGTGACATAGAAAAACTCGAGGTTTTCCCTGAAGTTGGTTTTGATGCCGATGAAAAATATGGTTCA 
AAAATCAGTAAGTACCACAGCACTAGAGGTTATACCTTAAGTAAAGATTATATTGTCCTATACCATATCGAGGAGGAAGAGAATAGGGTCGTTATT 
GATTACTTGCTTCCTACTCGAAGCGACTATATGAAATTGTTTAAA 

SEQ ID 602 

MDYKKYQIIYAPDVLEKLKEIRDYISQNYSSTSGQHKMEQIISDIEKLEVFPEVGFDADEKYGSKISKYHSTRGYTLSKDYIVLYHIEEEENRWI 
DYLLPTRSDYMKLFK 

SEQ ID 603 
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TTGGACTATAAGAAATATCAGATTATCTATGCTCCTGATGTTTTAGAGAAGCTAAAAC3AAATTCGTGATTATATTTCTCAAAACTATTCCTCAACA 
TCAGGTCAGCGTAAAATGGAGCAAATCATTAGCGACATAGAAAAACTCGAGGTTTTCCCAGAAGTTGGTTTTGATGCCGATGAAAAATATGGTTCA 
AAAATCATCCATTATCACAGCACTAAAGGTTATACCTTAAGTAAAGATTATATTGTCCTATACCATATCGAGGGGGAAGAAAATAGGATCGTTATT 
GATTACTTGCTTCCTACTCAAAGCGACTATATAAAGTTATTCAAA 

SEQ ID 604 

LDYKKYQIIYAPDVLEKLKEIRDYISQNYSSTSGQRKMEQIISDIEKLEVFPEVGFDADEKYGSKIIHYHSTKGYTLSKDYIVLYHIEGEENRIVI 
DYLLPTQSDYIKLFK 

SEQ ED 605 

ATGGTTACAGCAGAAAAAAATAGAGCTGTCACATTCCAAGCTAACAAAGAATTGGTAAGCGAaGCAATGACAGTATTAAACAAGAAAAATTTAACC 
TTATCATCTGCTTTAAGATTATTCCTTCAAAATGTCGTTGTCACAAATGAGGTTGACTTATTGACGGAAGAGGAGCTAGAGAAAGAAAAACTTTTC 
AAGCAATTTCAAGCTGAAATCAACAAAAATATTGAAGATGTTCGTCAAGGGAAATTTTATACCTCTGAAGAAGTGAGGTCTGAACTTGGACTA 

SEQ ID 606 

MVTAEKNRAVTFQANKELVSEAMTVLNKKNLTLSSALRLFLQNVWTNEVDLLTEEELEKEKLFKQFQAEINKNIEDVRQGKFYTSEEVRSELGL 

SEQ ID 607 

ATGACTACAGTAAAAAAAAACAGAGCGGTTACCTTTCAAGCTAATAAAGAATTGGTAAGCGAAGCAATGACAGTATTAAACAAAAAAAATTTAACC 
TTATCATCTGCTTTAAGATTATTCCTACAAAATGTCGTTGTCACAAACGAGGTTGACTTATTGACGGAAGAGGAGTTAGAGAAAGAAAAACTTTTC 
AAGCAATTTCAAGCTGAAATCAACAAAAATATTGAGGATGTTCGTCAAGGGAAGTTTTATACCTCTGAGGAAGTGAGGGCTGAACTTGGACTA 

SEQ ID 608 

MTTVKKNRAVTFQANKELVSEAMTVLNKKNLTLSSALRLFLQNVWTNEVDLLTEEELEKEKLFKQFQAEINKNIEDVRQGKFYTSEEVRAELGL 

SEQ ID 609 

ATGATGTCACAAATTAAACTAACACCTGAAGAACTCCGTATTTCAGCACAAAAATATACAACAGGATCACAATCAATTACAGATGTGTTAACAGTT 
TTGACTCAAGAACAAGCTGTTATTGATGAAAATTGGGATGGTACAGCATTTGATAGCTTTGAAGCCCAATTCAATGAATTATCTCCAAAAATCACA 
CAATTTGCACAATTATTAGAAGATATAAATCAACAATTATTGAAAGTTGCGGATGTTGTCGAACAAACAGACTCAGATATTGCCTCACAAATTAAT 
AAA 

SEQ ID 610 

MMSQIKLTPEELRISAQKYTTGSQSITDVLTVLTQEQAVIDENWDGTAFDSFEAQFNELSPKITQFAQLLEDINQQLLKVADWEQTDSDIASQIN 
K 

SEQ ID 611 

ATGGTATTTACATATACCGAGAAAGAACTTCGTGAATTCAATATTGGAGATAATGTATATTCAGTTAACCCCGATTATGCAGAAAAAAATCATTCA 
ACTGTCATAACGGATTTACCCCAGAAAGATAACGAAACAAATATTATTACAACAGAAGATAGAAAAAAATTTAAGGTATTAAAAACTTCTCCTGAC 
GATATGTCTGGCTATCAGGGTATGGCAGTTGCACCAATTATCAAGGGTAAAGTAGATTATAACAGTGTTGCAGTTATATCCGCCGCAACGGATTCA 
AGTAATTATAAAGATTTAATTGGCGCAGTTTCATCTGCTCAACCACATCAAAGTTCGACTCAGTTAAAATCAGCTGATAAATTTTTAAAAGACGTA 
CAGTCACATGACAAATGGACTGTGACTCAGCTTTCAGGCTATTCTCAATCTGCATATATGTTAAAATTAGGTGCTCAATATCATATCCCGACTACA 
GTATTTAATGGATGGTTTAGGTATAGCACTTTAAATGAAGATGAAAAAAATTCATGGCTAAGCATCCTGAATATTTTG 

SEQ ID 612 

MVFTYTEKELREFNIGDNVYSVNPDYAEKNHSTVITDLPQKDNETNIITTEDRKKFKVLKTSPDDMSGYQGMAVAPIIKGKVDYNSVAVISAATDS 
SNYKDLIGAVSSAQPHQSSTQLKSADKFLKDVQSHDKWTVTQLSGYSQSAYMLKLGAQYHIPTTVFNGWFRYSTLNEDEKNSWLSILNIL 

SEQ ID 613 

ATGGCTAAGCATCCTGAATATTTTGTGAATTTTCGACATAAAGAGGATAATGTAACTTGGTGGAACGATTTTAATAAACTAGATGATAAAGATTAT 
GGTACCGTGAAATGGGTAAATGGTAAAAGTCATAAAATAGAGAGTTGGAAaTTTACTGATGATGGTAAGTTAAAAGATGAAAAAGGTAACATCGTA 
AATCCTAAGTCACCAGCTGTTCAGTCTGTTCTTTATGAAGAAGTTCATTTTCAAAAAGCTAAAGCTAAATTAAAAAAATCTGGAGGCAAACTTAGT 
CATAGTGAAAAAGTATATTTAGATTCTGAACAGGCTATATTTATTGCTAACGGTTTAACCACGGCATCTCAAACAGCTTCTGATGATATCAAGAAG 
AATGCTGAATTAGTTAAAGAAAAAGCATCAGAACTATTTGCAAAAACTAAAGTGATGCCTCCTGGTATAACAGATTTAAGTCCGGAAGAATTAGCr 
GATACATATAGTGAGGGCGGAGTTAGAGAGGACACCATAGTAACACCAATTGAAACTTTCTTTGATGAAAAAGTTACTAATGCACAAGAGATTACA 
ACTTCATATATTAATCTTCAAAAACAAATTGAATCTGGTGTCCAAAAATTGCTAGAAGAGGACTCCAAATTAGCAGGAGAATTTAAGGAATGGTCA 
CAGTAC 

SEQ ID 614 

MAKHPEYFVNFRHKEDNVTWWNDFNKLDDKDYGTVKWVNGKSHKIESWKFTDDGKLKDEKGNIVNPKSPAVQSVLYEEVHFQKAKAKLKKSGGKLS 
HSEKVYLDSEQAIFIANGLTTASQTASDDIKKNAELVKEKASELFAKTKVMPPGITDLSPEELADTYSEGGVREDTIVTPIETFFDEKVTNAQEIT 
TSYINLQKQIESGVQKLLEEDSKLAGEFKEWSQY 

SEQ ID 615 

ATGGTCACAGTACTAGATCAAAATGAAAACAAAATTAATAGTCTAAAAATAAACCTAGGGAAATTGGAAGATAATTATCATCGCGAAAATATGGAG 
ATAGAAGATAAATTATATAGCCTTGAGGATAAAAAGAACGAGTTAGAGACTTATTTACAAGAAGTCTATGAAGAGACAAGTCACCTTTTGAGACAA 
AATGATTCAGATGGTTCGACTTTTATGAGTTTAAATCGAATAATTGAAAGTTATCAAATGGAATTAATTGATGAATATGAAAACTATAAACAGACT 
ATCATTGTCCAAGAGGAAAATAGTCGGACACAGTTTCTAAAAGACCGAGTAAAATTAGAAAATGACATTTCTAGTTTAGAAGGAAGAAAATACTAC 

SEQ ED 616 

MVTVLDQNENKINSLKINLGKLEDNYHRENMEIEDKLYSLEDKKNELETYLQEVYEETSHLLRQNDSDGSTFMSLNRIIESYQMELIDEYENYKQT 
IIVQEENSRTQFLKDRVKLENDISSLEGRKYY, ' 

SEQ ID 617 

ATGAGTTTAATAGGCGCTGTATTGAAAGGAACCAAAGAAGACAAAGAATTCAAAAAGCAAATTCAAAGAGCTTTAGTAAGGATTGTCTATGCCCCT 
GAAATAGTAGAAGAAGCTGATTCTATTAAGATGACTTATAGTGACAAGATTGATAATGTTTCTGAGACGGCCAAATCATCAATTAAAACGATAGCA 
AATCAAATAGATTCAGGACTTGTAGGACAATTTGGGGAAAAAGTAAAGGCACAGGTAGATTTAAATAAAGGTAGTTATGATGATTTA 

SEQ ID 618 

MSLIGAVLKGTKEDKEFKKQIQRALVRIVYAPEIVEEADSIKMTYSDKIDNVSETAKSSIKTIANQIDSGLVGQFGEKVKAQVDLNKGSYDDL 

SEQ ID 619 

ATGAAGGATAACAAAGTTTATTATTTACATTTTGGTAAAGCAATAGATAAAAATGAAGCTAAAAATGATAAGTATCTCAATCAAATTATAAATAAT 

SEQ ID 620 

MKDNKVYYLHFGKAIDKNEAKNDKYLNQIINN 

SEQ ED 621 

ATGATGGAGGAATTTTGTATGGTAAGTACTCAATATATGAAAGTAACCTTACGAGAAAAATTCCCAGATAAATTAACATATGTTGATTTAGAAGAA 
CTTGTGATA 

SEQ ID 622 

MMEEFCMVSTQYMKVTLREKFPDKLTYVDLEELVI 

SEQ ED 623 
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GTGAATGTGACTCCTCAAGAAAAS.TGTCGC3AAGAAGACCTTTGCTTTTTGTCGGATTACCTCTTTCAAAAGGATAGTTGGGAAATTAGTGACTATA 
TTT 

SEQ ID 624 

MNVTPQEKCRKKTFAFCRITSFKRIVGKLVTIF 

SEQ ID 625 

ATGTTTAAATATGTCCCTATTTTTAGGGAATTTCGACTTAATCGACAGTTTTCTCTTAAACAGGTTGCTTCAAATGAACTTTCTGTTTCTCAGTTA 
TCACGATTTGAGAGGGGTGAATCAGATTTATCATTAACAAAATTTTTAGGGGCTTTAGAGGCAATTGATTTATCAATTAGCGAATTTATGGATAGA 
GTAAATAAATATCAAAAATCTGATCAGATATCTTTAATGTCTCAGATGGCTCAATATCATTATCAAAGAGACGTAGCTGGGTTAGAAAAGATGATT 
TCTGTGGAAGAAGGTAAACTAAAAAAGGATAGTTCAGATATACGTTGTCGTTTAAACATAGTTCTTTTTAGAGGAATGATATGTGAATGTGACTCC 
TCAAGAAAAATGTCGGAAGAAGACCTTTGCTTTTTGTCGGATTACCTCTTTCAAAAGGATAGTTGGGAAATTAGTGACTATATTTTGATTGGAAAT 
CTTTACCGGTATTACAACACAAGGCATATTTGCCAACTTGTTAAAGAGGTTATCAATCAAAAGGAATATTATCGAGATATTTATACAAACCGCAAT 
GTTGTCGAAGCAACCCTCCTAAATGTGGTAGAGACACTAATAGAACGGCGCGCTCTAGAAGAAGCAACGTTTTTTCTAGAGAAAGTTGAAGCACTT 
TTAAATAATGAGCGGAATGCTTATCACCGTATTATTTTACTCTATGAAAAAGGATTTCTTGCCTATGCTAAAGGGGATAGTCGAGGAATACAAAGC 
ATGAAGCAAGCTATTTTTTGCTTCCAAGCAATTGGTTCTAAACATCATGTTGAAAATTTTCAGGAACACTTTAATAGGGTAACAAGATTA 

SEQ ID 626 

MFKYVPIFREFRLNRQFSLKQVASNELSVSQLSRFERGESDLSLTKFLGALEAIDLSISEFMDRVNKYQKSDQISLMSQMAQYHYQRDVAGLEKMI 
SVEEGKLKKDSSDIRCRLNIVLFRGMICECDSSRKMSEEDLCFLSDYLFQKDSWEISDYILIGNLYRYYNTRHICQLVKEVINQKEYYRDIYTNRN 
WEATLLNWETLIERRALEEATFFLEKVEALLNNERNAYHRIILLYEKGFLAYAKGDSRGIQSMKQAIFCFQAIGSKHHVENFQEHFNRVTRL 

SEQ ID 627 

GTGAAAGTGGGAAAAATGGAAAAAGAACTCGGAAAAACCTTAAGGCGATTACGTAAGGGTAAGCAGGTTAGCATTTCTTTTTTAGCAGATGAATAC 

CTGTCCAAGTCACAAATTTCAAGATTTGAACGAGGGGAATCAGAAATCACCTGCAGTCGCTTGCTTAATCTTTTGGATAAACTGAATATTACGATT 

GACGAATTTGTTTCGGCtCATTCCAAGACGCATACGCATTTTTTCACGCTCTTAAGTCAGGCGAGAAAATGTTATGCTGAGAAAAACGTGGTTAAA 

TTGACCAAACTGTTGAAGGATTATGCCCATAAAGATTATGAACGAACGATGATTAAAGCTATTCTTTTTTCTATTGACTCCTCAATTGCACCTAGT 

CAAGAAGAATTGACTCGCCTCACAGATTATTTATTTAAAGTGGAACAGTGGGGATATTATGAAATCATTCTTCTGGGGAATTGCTCGCGCTTCATG 

AATTACAATACCCTATTTTTATTGACTAAGGAAATGGTAGCATCTTTTGCTTATTCGGAACAAAATAAAACCAATAAAATGTTAGTGACTCAGTTA 

TCCATTAATTGTCTCATTATCAGTATTGACCATTCTTGCTTTGAACATAGTCGCTATTTGATTAACAAAATTGATCTTTTGCTGCGAGACGAGCTC 

AATTTTTATGAAAAGACTGTTTTCTTATATGTGCATGGGTATTATAAATTAAAGCAGGAAGAAATGTCTGGAGAAGAGGACATGCGGCAGGCCTTG 

CAGATrTTTAAGTATCTTGGAGAGGACTCATTGTATTATAGTTATAAGGAACATTACCGTCAAATAGTGCTGGGAGGTAAGGGGGATGAGGACTGG 
TCTGAGGCAGATTTA 

SEQ ID 628 

VKVGKMEKELGKTLRRLRKGKQVSISFLADEYLSKSQISRFERGESEITCSRLLNLLDKLNITIDEFVSAHSKTHTHFFTLLSQARKCYAEOIWK 
LTKLLKDYAHKDYERTMIKAILFSIDSSIAPSQEELTRLTDYLFKVEQWGYYEIILLGNCSRFMNYNTLFLLTKEMVASFAYSEQNKTNKMLVTQL 
SINCLIISIDHSCFEHSRYLINKIDLLLRDELNFYEKTVFLYVHGYYKLKQEEMSGEEDMRQALQIFKYLGEDSLYYSYKEHYRQIVLGGKGDEDW 
SEADL 

SEQ ID 629 

ATGAATATTAATGGTATAAAATTACTATCTAGTCGAGCAGTCAGTAAACTTGGTGATGTGTTTTATGATTATGGAAATAGTACTTGGATTGCTTCG 
ATGGGTGGTCTAGGACAAAAGATTTTAGGTATTTATCAGATAGTAGAGTTGTTGGTTTCTATTGTCCTCAACCCTTTTGGAGGCGCCTTAGCTGAT 
CGCTTTCAACGAAGAAAAATTTTACTAATAACAGATGCTATCTGTGCTATCATGTGTTTCTTACTTTCTTTTATTGGAGATGATAAAGTAATGGTG 
TATGGTCTAATAGTTGCTAATGCTATCTTAGCGGTTTCCAATGCTTTTTCTTCTCCGGCTTATAAATCTTATATTCCTGAAATAGTAGATAAAGCT 
GATATCATTACCTATAATGCTAATCTGGAAACCATTGTGCAAATTATTAGTGTAAGTTCCCCTGTTTTAGGTTTCCTTATTTTTAATAATTTTGGT 
ATTAGGATTACTTTAATTGTTGATGCGATTACTTTTTTGATCTCTTTCCTGTTTCTTTATGCTATTAAAGTGGAAAGGGTACAGCTTTCAAAACAA 
GAAAAGGTAGCGATAAAAAATATTTTAGCTGATATTGCAGATGGATTTACTTACATCAAAAAAGAAAAAGAAATTATGTTTTTTCTAATTATTGCT 
GCTTTATTAAACACTTTCCTAGCAATGTTCAATTATCTTTTACCTTTTACTAACTCCCTATTAAAAACTTCAGGTGCTTATGCAACAATACTTAGT 
ATATCAGCTATCGGATCAATTATTGGAGCGCTTATTGCTAGAAAAATTAAATCTAGTATTAATTCTATGCTATCTATGCTAGTATTCAGTAGTTTG 
GGAGTCATAGTTATGGGATTCCCATCTCTATTTGAATTACCGATATGGATACCTTACAGTGGTAGTTTTCTTTTTAATAGTCTTCTGACAATGTTT 
AATATTCATTTTTTCAGTCAGGTACAAATCAGGGTCGATGAAGCGTATATGGGGCGTGTGATGTCGACTATATTTACTATTGCTATTATGTTTATG 

CCTATAGGAACACTATTTATGACTATCTTTTCATTTGCCTTATCAAATGTTAGCTTTATTGTTATAGGATGTGCCATTGCTATATTGGGAGGATTA 
GGATTTAGCTATAGTAAAAAACAATTT 

SEQ ID 630 

MNINGIKLLSSRAVSKLGDVFYDYGNSTWIASMGGLGQKILGIYQIVELLVSIVLNPFGGALADRFQRRKILLITDAICAIMCFLLSFIGDDKVMV 

YGLIVANAILAVSNAFSSPAYKSYIPEIVDKADIITYNANLETIVQIISVSSPVLGFLIFNNFGIRITLIVDAITFLISFLFLYAIKVERVQLSKQ 

EKVAIKNILADIADGFTYIKKEKEIMFFLIIAALLNTFLAMFNYLLPFTNSLLKTSGAYATILSISAIGSIIGALIARKIKSSINSMLSMLVFSSL 

GVIVMGFPSLFELPIWIPYSGSFLFNSLLTMFNIHFFSQVQIRVDEAYMGRVMSTIFTIAIMFMPIGTLFMTIFSFALSNVSFIVIGCAIAILGGL 
GFSYSKKQF 

SEQ ID 631 

ATGAACAATAGGAAAAAAAATATTCAATATTTAGTGTATAGTAAAGTTATATATCGAATTGGCGATGTTATGTTTGATTTTGCTAACAATACTTTT 
CTTGCTGGGCTTAATCCAGCGTCTCTATCATTAGTTGCAGTATATCAGTCTCTAGAAAGTGTCATAGGTGTTCTATTTAATTTATTTGGTGGAGTC 
ATTGCAGACAGTTTCAAGCGGAAAAAAATTATTATTACTACAAATATCTTATGTGGCACAGCTTGCTTAGTACTCTCGTTCCTAACAAAAGAGCAA 
TGGTTGGTTTATGCCATTGTACTAACTAATGTTATCTTGGCATTTATGAGTGCTTTTTCTAGTCCATCCTATAAAGCATTTACAAAAGAAATTGTT 
AAAAAAGATAGTATATCACAACTTAATTCATTGCTAGAGACAACAAGTACTGTAATCAAAGTAACAGTTCCTATGGTAGCAATTTTCTTATATAAG 
CTACTTGGTATACACGGTGTATTACTATTGGATGGACTATCATTTCTAATAGCTGCTTTACTAATTTCCTTTATTTTACCTGTTAATGACGAAGTG 
GTGATAAAGGAGAAGGTGACAATCAGAGAAATATTTAACGATTTAAAAATAGGATTTAAATACGTTTACAGCCATAAGTCCATCTTTATTATTACC 
GTTCTTTCTGCACTTGTTAATTTTTTTCTAGCCGCTTATAATTTATTGTTGCCCTATAGTAATCAAATGTTTGGAGAAATTTCAACTGGACTTTAT 
GGCACTTTTTTAACAGCAGAAGCAATTGGTGGATTTATTGGGGCAATATTAAGTGGTTTTGTGAATAAAGAATTATCAAGTATGAGATTGATATTG 
TTTCTATCTTTATCAGGACTGATGTTAATGTTAGCTCCCCCATTTTATATTATGTTTCATAATGCAATTATTTTAGCTTTGTCACCAGCTTTATTC 
AGTTTATTTCTTTCCATCTTTAATATTCAATTTTTTTCTCTTGTCCAGAAAGATGTTGATAACGATTTTTTAGGGAGAGTGTTTGGTATTATCTTT 
ACAATAACTATTCTTTTTATGCCTATTGGGACTGGCTTTTTCTCGGTGGCATTAAATCCTAACAATAGCTTTAATCTTTTTATTATTGGTTCGTGC 
ATTACTACATTGTCATTAGTATTTAGAATATTATTTAAAAAGTATAATATTCGT 

SEQ ID 632 

MNNRKKNIQYLVYSKVIYRIGDVMFDFANNTFLAGLNPASLSLVAVYQSLESVIGVLFNLFGGVIADSFKRKKIIITTNILCGTACLVLSFLTKEQ 

WLVYAIVLTNVILAFMSAFSSPSYKAFTKEIVKKDSISQLNSLLETTSTVIKVTVPMVAIFLYKLLGIHGVLLLDGLSFLIAALLISFILPVNDEV 

VIKEKVTIREIFNDLKIGFKYVYSHKSIFIITVLSALVNFFLAAYNLLLPYSNQMFGEISTGLYGTFLTAEAIGGFIGAILSGFVNKELSSMRLIL 

FLSLSGLMLMLAPPFYIMFHNAIILALSPALFSLFLSIFNIQFFSLVQKDVDNDFLGRVFGIIFTITILFMPIGTGFFSVALNPNNSFNLFIIGSC 
ITTLSLVFRILFKKYNIR 

SEQ ID 633 
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ATGGGAATCGCAAATGTCATCCAAACCATTCCTTCTTTAGCTATGATCTCTATCATTATGTTAGGTCTAGGGCTAGGTATTAAAACAGTAGTTGCA 
ACTGTCTTTCTTTATTCTCTTCTGCCAATCATCACAAATACTTACACTGGTATTAGAAATGTTGACTCCGACTTACTAGATGCTGCTAAAGGAATG 
GGCATGACTAAGCGTCAACGTTTATTTATGGTTGAGTTACCACTATCTATTTCCGTTATCATGGCTGGACTTAGAAATGCCCTTGTTGTAGCAATT 
GGTATTACAGCCATTGGTGCTTTCGTCGGGGGAGGCGGACTTGGAGATATCATCATAAGAGGAACTAATGCAACAAATGGTGGTGCTATTATCTTA 
GCAGGATCTCTTCCAACAGCCCTTATGGCAATTTTCTCTGATTTAATCCTAGGCGGTATCCAACGCATGCTTGAACCAAGAAAA 

SEQ ID 634 

MGIAWIQTIPSLAMISIIMLGLGLGIKTWATVFLySLLPIITNTYTGIRNVDSDLLDAAKGMGMTKRQRLFMVELPLSISVIMAGLRNALVVAI 
GITAIGAFVGGGGLGDIIIRGTNATNGGAIILAGSLPTALMAIFSDLILGGIQRMLEPRK 

SEQ ID 635 

ATGCTTTTGTGGTCAATTTATTTGGAGGTGATGAGCATGCCTAGTTTGTTTGTAACTTTCCAAAACCGTTTTAATGAATGGCTGGCGGCTCTGGGG 
GAACACCTGCAAATTTCCCTTTTATCTCTTATGATCGCCTTGCTAATAGGTGTGCCTTTAGCAGCCCTTCTCAGTCGCAGCAAACGTTGGTCAGAC 
ATTATGTTACAGGTAACAGGTGTTTTTCAAACCATTCCCTCACTGGCTTTGCTTGGTCTTTTCATCCCTTTAATGGGAATTGGAACGTTGCCTGCA 
GTGACAGCTTTAGTTATCTATGCGATTTTTCCGATTTTACAAAACACCATCACAGGATTAAATGGTATTGACCCAAGTCTCGTGGAAGCAGGAATA 
GCTTTTGGGATGACCAAATGGGAGCGATTGAAAACATTTGAGATTCCAATTGCCATGCCTGTTATTATGTCAGGTGTGCGGACGTCAGCAGTCATG 
ATTATCGGCACAGCTACTTTAGCTTCCTTGATAGGAGCCGGTGGACTTGGCTCTTTCATCTTATTAGGGATTGATCGTAATAATGCTAACCTGATT 
CTGATAGGGGCTATTTCTTCAGCTCTGCTAGCTATTATTTTCAATAGTTTGTTACAGTACCTTGAGAAAGCTTCCTTGCGACGGATTATGATTAGT 
TTTGGAATTACCTTACTTGCACTGCTAGCATCGTATACTCCTATGGCGCTTAGTCAGTTTTCAAAAGGAAAAGATACAGTGGTTATTGCCGGTAAA 
TTGGGAGCAGAGCCCGATATTCTGATTAATCTCTATAAGGAATTAATTGAAGACCAATCAGATATAAGTGTTGAGTTGAAATCTAATTTTGGGAAA 
ACTAGCTTCTTATATGAAGCCCTTAAATCTGGAGATATTGATATGTATCCTGAATTTACAGGAACCATAACATCAAGTCTTTTACGCGACAAACCA 
CCTTTGTCTAATGACCCTAAGCAGGTCTATGAGGATGCTAAAAAAGGCATTGCTAAGCAAGATAAACTGACCCTTCTCAAGCCATTTGCTTACCAA 
AATACGTATGCTGTTGCTATGCCAGAAAAATTGGCTAAGGAATATCAGATTGAAACCATTTCTGATTTAAAAGCGCATGCTGATACTTTAAAGGCC 
GGTTTTACTTTGGAATTTAAGGACAGAGCAGATGGCTATAAGGGAATGCAATCTCAATATGGATTACAGCTATCTGTGGCGACGATGGAGCCAGCT 
CTTCGTTATCAAGCAATTCAATCAGGAGATATCCAAGTAACAGATGCTTACTCTACGGATGCTGAAATTACGAAATACCATTTGAAAGTTTTAAAG 
GATGATAAACAGTTGTTTCCACCTTATCAGGGAGCTCCTTTGATGAAAACTTCCTTATTAACAAAACATCCAGAATTAAAAGGCATTCTTAATCAA 
TTAGCGGGAAAAATTACTGAAAAAGAGATGCAGGACATGAACTACGAGGTATCTGTTAAAGGAGCAGATGCTAATAAGGTCGCTCGAGATTATCTG 
TTGAAAACAGGCTTAATCCAGAAA 

SEQ ID 636 

MLLWSIYLEVMSMPSLFVTFQNRFNEWLAALGEHLQISLLSLMIALLIGVPLAALLSRSKRWSDIMLQVTGVFQTIPSLALLGLFIPLMGIGTLPA 
VTALVIYAIFPILQNTITGLNGIDPSLVEAGIAFGMTKWERLKTFEIPIAMPVIMSGVRTSAVMIIGTATLASLIGAGGLGSFILLGIDRNNANLI 
LIGAISSALLAIIFNSLLQYLEKASLRRIMISFGITLLALLASYTPMALSQFSKGKDTWIAGKLGAEPDILINLYKELIEDQSDISVELKSNFGK 
TSFLYEALKSGDIDMYPEFTGTITSSLLRDKPPLSNDPKQVYEDAKKGIAKQDKLTLLKPFAYQNTYAVAMPEKLAKEYQIETISDLKAHADTLKA 
GFTLEFKDRADGYKGMQSQYGLQLSVATMEPALRYQAIQSGDIQVTDAYSTDAEITKYHLKVLKDDKQLFPPYQGAPLMKTSLLTKHPELKGILNQ 
LAGKITEKEMQDMNYEVSVKGADANKVARDYLLKTGLIQK 

SEQ ID 637 

ATGCTTAAAAAATCGCACTTTTTACAGATATTTACaCTTTGCTTAGCCCTCTTAACGATTTCTGGTTGTCAATTAACCGATACTAAAAAGTCTGGT 
CATACCACAATTAAGGTTGCTGCCCAAAGTTCTACAGAGTCTAGTATTATGGCAAATATTATCACCGAATTAATTCATCACGAATTAGGATACAAC 
ACAACTTTAATAAGCAATCTTGGTTCCTCTACGGTTACTCACCAAGCTTTGCTCCGTGGTGATGCTGACATTGCTGCCACACGTTATACAGGAACA 
GACATCAGAGGGACTCTTGGTTTAAAAGCTGTTAAAGACCCTAAAGAAGCTTCTAAGATTGTAAAAACTGAATTCCAAAAACGCTACAATCAAACT 
TGGTATCCTACTTATGGTTTTTCTGATACTTATGCATTCATGGTTACTAAAGAGTTTGCCAGACAGAATAAAATCACTAAGATCTCTGATCTTAAA 
AAATTATCAACAACTATGAAGGCAGGGGTTGATAGTTCATGGATGAATCGCGAGGGAGATGGATACACTGATTTCGCTAAAACATACGGTTTTGAA 
TTTTCACATATTTACCCTATGCAAATTGGCTTAGTCTATGATGCGGTTGAAAGTAACAAAATGCAATCTGTATTAGGCTACTCCACTGACGGTCGT 
ATTTCGAGCTATGATTTAGAAATTTTAAGGGATGATAAAAAATTCTTTCCTCCTTATGAAGCCTCTATGGTTGTCAACAATTCTATCATCAAAAAA 
GATCCTAAACTAAAAAAATTACTCCATCGACTCGATGGTAAAATCAATTTAAAAACGATGCAAAACCTTAATTATATGGTAGATGATAAACTTTTA 
GAACCTTCAGTTGTTGCCAAACAATTTTTAGAAAAAAACCATTATTTTAGRRGARRWWAAWWAAWKRAAMMAAWKAAWWMYTTCCMAMMATTTWTY 
YWMYWMYTYCMAMMWWAWKGKWRK 

SEQ ID 638 

MLKKSHFLQIFTLCLALLTISGCQLTDTKKSGHTTIKVAAQSSTESSIMANIITELIHHELGYNTTLISNLGSSTVTHQALLRGDADIAATRYTGT 
DITGTLGLKAVKDPKEASKIVKTEFQKRYNQTWYPTYGFSDTYAFMVTKEFARQNKITKISDLKKLSTTMKAGVDSSWMNREGDGYTDFAKTYGFE 
FSHIYPMQIGLVYDAVESNKMQSVLGYSTDGRISSYDLEILRDDKKFFPPYEASMVVNNSIIKKDPKLKKLLHRLDGKINLKTMQNLNYMVDDKLL 
EPSWAKQFLEKNHYFRXXXXXXXXXXFXXFXXXXXXXXX 

SEQ ID 639 

ATGGTCAATTTCTTATCACAGTATGGCATGCAAATATTAGTAAAAACATGGGAACAAGTCTATATCTCATTCTTTGCTATAGCACTTGGGATTGCA 
ATTGCTGTTCCATTGGGTGTGGTCTTAACACGTTTTCCCAAAGTAGCCAAAATTATCATTGCTATAGCTAGCATGTTACAAACTATACCAAGTTTA 
GCCTTATTAGCTTTAATGATTCCATTGTTTGGAATTGGAAAAATCCCAGCTATCGTTGCTTTATTTATTTATTCCTTGCTTCCTATACTAAGGAAT 
ACTTATATAGGTATGAATAATGTCAATCCAACACTTAAAGATTGTGCTAAAGGGATGGGAATGAAACCTATTCAATCTATATTTCAAGTTGAGTTA 
CCTTTAGCTACTCCAATTATTATGGCTGGTATTCGCTTGTCTACTATTTATGTTATTGCTTGGGCTACATTGGCTTCTTATATAGGTGCAGGTGGA 
CTTGGTGATCTCATTTTTAGCGGGTTAAATCTrrTTCAGTCCAAATTAATTCTAGGGGGCACAATTCCTGTTATTATCCTGTCACTTATTATAGAT 
TATCTTTTAGGATTACTGGAAACAGCTCTAACGCCCAGAACAACAAGAAGGGAGGCT 

SEQ ID 640 

MVNFLSQYGMQILVKTWEQyYISFFAIALGIAIAVPLGWLTRFPKVAKIIIAIASMLQTIPSLALLALMIPLFGIGKIPAIVALFIYSLLPILRN 
TYIGMOTTVNPTLKDCAKGMGMKPIQSIFQVELPLATPIIMAGIRLSTIYVIAWATLASYIGAGGLGDLIFSGLNLFQSKLILGGTIPVIILSLIID 
YLLGLLETALTPRTTRREA 

SEQ ID 641 

ATGGGCCAAGAACCTATCATCGAATATCAAAATATCAATAAAGTGTATGGGGAAAATGTTGCGGTTGAAGACATTAACCTTAAAATTTACCCTGGT 
GATTTTGTTTGTTTCATCGGTACGAGTGGATCAGGTAAAACAACATTAATGCGTATGGTTAACCATATGTTAAAACCAACAAATGGTACTCTATTA 
TTTAAGGGAAAAGATATTTCTACTATTAACCCCATTGAATTAAGACGCAGAATTGGATATGTTATCCAAAACATTGGTTTAATGCCTCATATGACC 
ATTTACGAAAATATAGTTCTTGTACCAAAATTATTGAAATGGTCAGAAGAAGCTAAAAGAGCTAAAGCAAGGGAACTTATTAAATTAGTTGAATTA 
CCCGAAGAATATTTGGATCGCTACCCTAGTGAGTTGTCTGGCGGTCAGCAACAACGTATCGGTGTCATTCGCGCTCTTGCAGCAGACCAAGATATT 
ATTTTAATGGATGAGCCTTTTGGAGCTCTGGATCCTATTACTAGAGAAGGTATTCAAGACTTAGTCAAGTCTCTTCAGGAAGAAATGGGGAAAACT 
ATCATCTTAGTTACTCATGATATGGATGAAGCCCTCAAGTTAGCAACAAAAATTATTGTTATGGACAATGGTAAAATGGTCCAAGAAGGGACACCC 
AATGATCTCTTACATCATCCTGCTACTAGTTTCGTTGAACAAATGATTGGAGAAGAGCGTCTCCTTCATGCGCAGGCTGATATTACTCCTGTTAAA 
CAGATAATGTTAAATAATCCTGTTTCAATAACTGCTGAAAAAACACTAACTGAAGCTATTACACTAATGCGCCAAAAACGCGTTGACTCACTTCTA 
GTAACCGATAACGGTAAATTAATTGGTTTTATTGACTTAGAATCTCTAAGCAGTAAATATAAGAAAGATCGACTTGTTTCTGATATCTTAAAACAT 
ACTGATTTTTATGTTATGGAAGACGACTTACTTAGAAATACTGCTGAGCGTATTTTAAAACTTGGTTTAAAATACGCTCCAGTTGTTGACCATGAG 
AATAACTTAAAGGGCATTGTTACTCGTGCATCCCTAGTTGATATGTTATACGATATTATTTGGGGCGATACTGAAACGGAGGATCAA 
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SEQ ID 642 

MGQEPIIEYQNINKVYGENVAVEDINLKiyPGDFVCFISTSGSGKTTLMRMVNHMLKPTNGTLLFKGKDISTINPIELRRRIGyVIQNIGLMPHMT 
IYENIVLVPKLLKWSEEAKRAKARELIKLVELPEEYLDRYPSELSGGQQQRIGVIRALAADQDIILMDEPFGALDPITREGIQDLVKSLQEEMGKT 
IILVTHDMDEALKLATKIIVMDNGKMVQEGTPNDLLHHPATSFVEQMIGEERLLHAQADITPVKQIMLNNPVSITAEKTLTEAITLMRQKRVDSLL 
VTDNGKLIGFIDLESLSSKYKKDRLVSDILKHTDFYVMEDDLLRNTAERILKLGLKYAPWDHENNLKGIVTRASLVDMLYDIIWGDTETEDQ 

SEQ ID 643 

ATGATACGTTTTAATAATGTTTCTAAAACTTTTGGTCAGACAAAGGTTTTGCAAGAGCAGACCTTTCAAATTAATGATCGTGAATTTTTTGTGCTG 
GTTGGCCCCAGCGGATCGGGCAAGACCACACTTTTAAAAATGATTAATTGCCTTATTGAACCAAGCTCTGGAGATATTTTACTAAATAACGTCCCA 
CAGACAGAGTTAGATTTACGTGAGATGAGGCTATCTATTGGATACGTATTGCAGCAAATTGCTCTGTTCCCCAATCTCACAGTAGCTGAAAATATT 
GCGArTATCCCTGAGATGAAGCAATGGTCAGCTGAAGAAATTAGACAAAAAACTGAAGAATTATTGGATAAGGTGGGCCTACCTGCrAAAGATTAT 
CTTGATCGTTACCCAAGTGATTTATCGGGAGGTGAACAGCAACGTATTGGTATTGTACGTGCTATCATTTCTCATCCTAAAATTCTATTGATGGAT 
GAACCATTTTCAGCCTTAGATCCTATTTCACGTAAACAATTGCAAGAGTTAATGTTGAGTCTTCACAAGGAATTTGACATGACGATTGTATTTGTG 
ACACATGATATTGATGAGGCCATTAAATTAGGAGACCGCGTAGCTATTTTAAATGAGGGAGAAATTGTGCAACTGGATCGCCCAGAAATGATTAAG 
ACCCACCCTGCTAATGCTTTTGTGGTCAATTTATTTGGAGGTGATGAGCATGCC 

SEQ ID 644 

MIRFNNVSKTFGQTKVLQEQTFQINDREFFVLVGPSGSGKTTLLKMINCLIEPSSGDILLNNVPQTELDLREMRLSIGYVLQQIALFPNLTVAENI 
AIIPEMKQWSAEEIRQKTEELLDKVGLPAKDYLDRYPSDLSGGEQQRIGIVRAIISHPKILLMDEPFSALDPISRKQLQELMLSLHKEFDMTIVFV 
THDIDEAIKLGDRVAILNEGEIVQLDRPEMIKTHPANAFWNLFGGDEHA 

SEQ ID 645 

TTGATGGGCACGAGTGGACTCGAACCACCGACCTCACGCTTATCAGGCGTGCGCTCTAACCACCTGAGCTACGCGCCCAAGCTATTGCTTGGTTTT 
TACTTTCTTATAAAG 

SEQ ID 646 

MMGTSGLEPPTSRLSGVRSNHLS YAPKLLLGFYFL I K 

SEQ ID 647 

TTGATATATAAAATTTATATTCTAAGAAAAGAGAACATGATGAGAAAATATATAAAATGGTTAATTCCCATATCAATTTTTGGGATGATACTTGGA 
GGCTGTCAAATGAATAGTGAACATAAAATTCAGTCAAACGAAGTAAAAAATAGCAAGCAATCAGAAGTGAAGAAAGATAAAAAAATGACAAAAAAA 
GAACAATTAGCCTATCTCAAAGAGCATGAGCAAGAAATCATAGATTATGTAAAATTACATAACAACCAAATTGAGTCCGTTCAATTCGATTGGTCA 
AGTGTAAAAGTAGAACAAAGCGGGAATGGAACTCCACAAGGGGGTGATTATAATCTTTCACTGAGAGGAAAGTTTAATCATCTACAAAATTCAAAA 
TTAATAGTTGATTTTTATTTAGCTCATAAAAATGATATCCCAAATATCAAATCAATGGGAATGCTAAATAAGCCGTATATACATAAAAATGGTATT 
TGGCACATTTATGAA 

SEQ ID 648 

MIYKIYILRKENMMRKYIKWLIPISIFGMILGGCQMNSEHKIQSNEVKNSKQSEVKKDKKMTKKEQLAYLKEHEQEIIDYVKLHNKQIESVQFDWS 
SVKVBQSGNGTPQGGDYNIjSLRGKFNHLQNSKLIVDFYLAHKNDIPNIKSMGMLNKPYIHKNGIWHIYE 

SEQ ID 649 

TTGAGTAATTGGAACTTAGATAATTTTGATAACTTACATAGCTCTTTAGCAGAAAGTGCATATAATAGTCGACCTAATTCATTTCCTGAATTATTT 
GAGACTGACTCAGTAACAGAAGTAAAATTTTCTCAACCCTCAGAAGATAACAAAGGTCAAATCACACAGGGTGGCACTAACCTCCCCAATGATGGT 
ATTGTCTACCTGCAACCAGATAAGTCCTTAAAATCTATTGATGAAAATGTAAAGGTCCTCATTCCAGATGTCAATGGAGGCTATCACACTGAGCAT 
TATGTTACTCATTCTTATCAAAAAGGTGTGCTTACTGACGATAAGGCAGGTTTTAATGCTTACTACCTGTCAGATACTGAAAAAATAGATAGCACT 
ACAAAGCACACTTATCTAGCCATTCGTGGTAGTGATGGGATTGGTCTAGATACACTAAACGATTGGGTTAGTAACAATGCAATGTTTGCTGTCTCT 
AACAAGTATATTCCACAAGCGAAATTGGCTAATAAGGCTATGAAAGAAAAAATTGCCGAGCTAAAAGGAAAAGCGCCTGGAGCTATTATAGATGTT 
ACTGGTCACTCACTCGGTACGATTGTATCTTCTCAAGCAGTTGTTAATCTTAGCTATGCAGAATTGGAGAATGTTGGTCAAGTAGTCCTTTTCGAT 
GGCCCTGATGTATCAAGAAGCTTGGAAAAAATGGAAGGCATTTCTGCTAAAAAAATCCAAGAAGCTGGGAAGCATGTTACCTACTATGTCAATCCC 
TTTGATATAGTTAGTATGCTTAATCGTGAAAAGCCA 

SEQ ID 650 

MSNWNLDNFDNLHSSLAESAYNSRPNSFPELFETDSVTEVKFSQPSEDNKGQITQGGTNLPNDGIVYLQPDKSLKSIDENVKVLIPDVNGGYHTEH 
YVTHSYQKGVLTDDKAGFNAYYLSDTEKIDSTTKHTYLAIRGSDGIGLDTLNDWVSNNAMFAVSNKYIPQAKLANKAMKEKIAELKGKAPGAIIDV 
TGHSLGTIVSSQAWNLSYAELENVGQWLFDGPDVSRSLEKMEGISAKKIQEAGKHVTYYVNPFDIVSMLNREKP 

SEQ ID 651 

ATGCTCTATATGGCAACGCAATTAGCAGAATCAGATGTTTCAGAAAAAGTCTCTGCAACAAAAAAACATATTAGTGAAGCTAAGGATACGATTGTA 
GAAATATCGACATCCACTATTTCATCAGCTGAAATAATGGCTATGCACCTTGACCAATCAGAAGTTGATGCTCTGGTTTCAGATATAAAAATGTCA 
ACAGTTTGGAATGATGGCGTAGAGACTTCTGATTATGAAGCACTTGATCACTATAAAACAAAAATGACCACATTTACGACCAATTTGGTAACAGTT 
GCACAAAATTTAACAGCTCAAGATGAGCAACTAGCTGGTGATATTGTCACGAACTTATCC 

SEQ ID 652 

MLY^TQLAESDVSEKVSATKKHISEAKDTIVEISTSTISSAEIMJUffiLDQSEVDALVSDIKMSTVWNDGVETSDYEALDHYKTKMTTFTTNLVTV 
AQNLTAQDEQLAGDIVTNLS 

SEQ ID 653 

ATGTCCAAAGAATTGAAATTGCCCTTGAATGAAATGTTGAAAGAACAAGAAAGAATAGCTATTAAGGCAATAGTTGCTACAGCAAAAAGCACTATT 
ACGGATACTGGAACAAATTTAAAAGCAACTTTAGAGTCAGATGCCCAAGACCTAAAAAACTATGCATCCACCTATAACGCCAATATCACGGATGGT 
CTTGAAGGCCAGTCAGCTCAAGCAGCATCTGATTTCTTGACACAACTTCCAAAACCAGAGTTAGATAATCCAGTCAAT 

SEQ ID 654 

MSKEIiKLPLNEMLKEQERIAIKAIVATAKSTITDTGTNLKATLESDAQDLKNYASTYNANITDGLEGQSAQAASDFLTQLPKPELDNPVN 

SEQ ID 655 

ATGATAGATACAAAAAAACTGCAAGAACTCGATCAAGAATATGATCAAAATCTCAGAAACATTTATCGTAACAGAGAGCAACTAGAAGATGACTTT 
CACTTGTTTATGGCAAGAACAGACAGCCTAAAAGAGTCTGTCTATCAAGCAACTTTAGGACAAGGTTGGGAATTACCCCAAGAAGCTCATGCACAC 
CTATATAATATGGATGATAATAAGGATACATTCATATCAGAATTCAATGAATATATGGAAAAGCTTGAAGAAAAGGAAATAGATCTTCGAAGAGTT 
TATAATGATAGAGTAGATGAATTGTATCAGAAGGCTAAGCAAAACGAAGCAAAAAAAGGA 

SEQ ID 656 

MIDTKKLQELDQEYDQNLRNIYRNREQLEDDFHLFMARTDSLKESVYQATLGQGWELPQEAHAHLYNMDDNKDTFISEFNEYMEKLEEKEIDLRRV 
YNDRVDELYQKAKQNEAKKG 

SEQ ID 657 

ATGAAAATTATGAAAGAATTAGACAATATAGGAATTAACCGTAAGAATCTTTTTCGGGATCATGATAATATAGCAAAATATCTAATTGAAAAAGTA 

SEQ ID 658 

MKIMKELDNIGINRKNLFRDHDNIAKYLIEKV 

SEQ ID 659 
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TTGGGAGATTTTATGAACAATAAAAACAAATGGACTATAATTTTACTTATTTTTACTATCATCGTAATTGATGTTAGCTTACTATTTGGCGC3GAAT 
CGTTTAAGTTTACCAATCAAATTATTAATTTTATTAGTAACCAGTATAGCAGAATTTTGTTCGATTTTTATAATGATAAAAGTTCCGACTCCTCAA 
AAATATAAGAAAGAACCATTTGGATTAAAAGCAAAATTTTATTCTATTGTACTCTTTCTCTCGACTATTCTTTATACAATTGGGATATGGAATGTG 
ACGCCAGCTTCCCCATACAATGTTAAAGAATCAATTCTTGGAGTTGGCATTTTAATACAAGTAGTTTTCTTCATTTATTTTCTATTAAAAAAAATT 
AACGAAAGTCCCGATGAACGCTTTTATAGTAATTTAGCATTGTCAGCTTCTTTGATGTTTTTGATATCAATAATGTTATTAATTCTTATAGCTATT 
TACCTTAATATATATGGAACGTTAGAGTTAAAATCAGGCTACCTTTATATTATGGTAGGTTTATTATTACTAATGTTTGCTGTTACATATTACTTT 
CTTGAGGGACGGAGA 

SEQ ID 660 

MGDFMNNKNKWTIILLIFTIIVIDVSLLFGGNRLSLPIKLLILLVTSIAEFCSIFIMIKVPTPQKYKKEPFGLKAKFYSIVLFLSTILYTIGIWNV 
TPASPYNVKESILGVGILIQWFFIYFLLKKINESPDERFYSNLALSASLMFLISIMLLILIAIYLNIYGTLELKSGYLYIMVGLLLLMFAVTYYF 
LEGRR 

SEQ ID 661 

ATGGGGAAAGAAACAAAAATTATCAGTTCTTTAAAACAGGTTAGAGAAGATATCGGAATGACTCAACAAGAGTTAGCTATTCGGATAGGTGTTAGG 
AGAGAAACAATTGGTCATTTAGAAAATAACAGGTATAATCCTTCTCTAGAGATGGCACTTAAAATTGTTAAGATTTTCGACATGAAGATAGAAGAT 
ATTTTTCAATTAAGGAAAGAGGAT 

SEQ ID 662 

MGKETKIISSLKQVREDIGMTQQELAIRIGVRRETIGHLENNRYNPSLEMALKIVKIFDMKIEDIFQLRKED 

SEQ ID 663 

TTGAATAAATTTTTTTTAGAATCAGAGAGACTTATTATAAGGCCACTAGAAGAAAGTGATTATGATAGTTGGTATACTAGTTTTATGAATCGTGGA 
CCATCTTTAACTCCATTTGATGATGGGATACTTGATATGTCTATGTGTGACATTAATTGGTTTAAAAATTTAGTAAATTTACAAAGGAAAdAATGG 
GAAAGTGACATAGTATATATATTTGGTGTTTTTCTAAAAAGCGGTGAGCACGTAGGAATGTTAAATATTGTTACCCTTGCAAGAGCAGATATGCAA 
TGGGGAGAATTGGGATATGTTTTTCATAATCAATTTTGGAGTAATGGCTATGCATTTGAGTCAATCTTGGCATTACTTAATAGTACTTATGAAAAA 
TTGGGTTTTCATCATATTGAAGCACAGATTACTCCTGGGAATGAACGATCGGAAAAGTTGGTTAGAAGATTGGGATTAACCTATGAGACAACTCGA 
AAAGATTTTTCATTTGAGAATGGAAAATGGACAGATAAACTGATTTATAGTATAAATTTACATAATAATAATTTAGAA 

SEQ ID 664 

MNKFFLESERLIIRPLEESDYDSWYTSFMNRGPSLTPFDDGILDMSMCDINWFKNLVNLQRKEWESDIVYIFGVFLKSGEHVGMLNIVTLARADMQ 
WGELGYVFHNQFWSNGYAFESILALLNSTYEKLGFHHIEAQITPGNERSEKLVRRLGLTYETTRKDFSFENGKWTDKLIYSINLHNNNLE 

SEQ ID 665 

ATGAATAATTTGGATACACTATATTGTAAATTAGCAATGTGCAACACAGTACTAACGGAAAGATTACGACTCCAGCCTGTTGAATTAACTAATGTA 
AATGATTTTTTAGAATTTTCATCTGATTCTGAAACAGTATTCTATATGCAACGTTATAAAGCTAATACCGTAGAAGAAGCACAAGTCGTTTTAGCA 
AATGTTTGTATGAAATCACCATTAGGAATTTATGCAATGATTGAAAAAGAATCACAGAAGATGATAGGTATTATTGAATTAGAAATCAGAGATGAA 
TTTTCTGCAGAATTTGGTTATATTTTAAATAAAAATTATAATGGAAAAGGTTATATGACAGAAGCTTGTTCAAAATTGATGTCAATTGGATTTGAA 
CATCTAGACTTGGAAAGAATTTATGCTAGATTTGACATTAATAATAAAAAATCTGGAAATGTTATGGAACGGATAGGTATGAAAAAAGAAGGCGAG 
CTTCGTCATCTTGCAAAAAATCCAAAAGGTGAGTGGAAAACAAGAGCGTATTATTCTATTTTAAAAGAAGAATATTTTAATAAAGTTAATACTAAA 

SEQ ID 666 

MNNLDTLYCKLAMCNTVLTERLRLQPVELTNVNDFLEFSSDSETVFYMQRYKANTVEEAQVVLANVCMKSPLGIYAMIEKESQKMIGIIEIjEIRDE 
FSAEFGYILNKNYNGKGYMTEACSKLMSIGFEHLDLERIYARFDINNKKSGNVMERIGMKKEGELRHLAKNPKGEWKTRAYYSILKEEYFNKVNTK 

SEQ ID 667 

ATGGATATTTGGACAAAGCTTGCAGTGTTTGCTTTTTTTGAGACTCCGAAAGTAATATTACGGCCTTTTCGCTATGAAGATCATTGGGATTTTTAC 
AGCATGGTTAACGACACTAAAAACCTTTATTATGTTTTTCCAGAACAAAAAACTAAGGCAGCAAGTGACTATCTTTTAGTACATAGTTTTATAAAG 
TTTCCTTTAGGTCAGTGGGCAATAGAAGATAAAGCAACCCACCAAGTAATAGGTTCTATTAGAATTGAGCATTATGATGCTAAAACGCGTTGTGCT 
GATATTGGCTATTTTTTAAACTATGCCTTTTGGGGACAAGGAATTATGACAGAAGTCGTAATAAAACTTGTTTATTTATCTTTTCACGAATTTGGT 
CTCAAAACGTTGCGTATTATAACTCATTTAGAAAATAAGGCCAGCCAGAAAGTAGCTAAAAAAGCAGGTTTTCAACTAAAAACCTGTTTTAAAGGA 
AGTGATCGTAATACTCATAAAATCTGCATTTATAAAATGTACCAACTAACTAATGATAGG 

SEQ ID 668 

MDIWTKLAVFAFFETPKVILRPFRYEDHWDFYSMVNDTKNLYYVFPEQKTKAASDYLLVHSFIKFPLGQWAIEDKATHQVIGSIRIEHYDAKTRCA 
DIGYFLNYAFWGQGIMTEWIKLVYLSFHEFGLKTLRIITHLENKASQKVAKKAGFQLKTCFKGSDRNTHKICIYKMYQLTNDR 

SEQ ID 669 

GTGGGTGATGTCGTTGAAAATTTTACGGAAGGTAAAAATCCGAAGATTGATACACTTAATGGGAAAACAGTTAGAATAGAAAAAATAAATCCAGAT 
CATTTTGAAGACTTATTTCAAGTTTATGGAGAATTGTCTACTGAAGATAGTTTAACTTATATATCTTTTAGCAAATTTAATAGTAAGAATGAATTT 
GATGTCTTTTTCCAAACTCTATTAAAATCAGAAGATCCTTATTATTTAGCTATTGTTGATAATAATACTGGTAAAGTATTAGGGACTTTTTCATTA 
ATGCGTATTGATACAAAAAATAGAGTTGTTGAAATGGGATGGGTGGTTTATTCATCAAAACTAAAACAAACAAGGATAGCAACAGAAGCTCAATAT 
TTGGTTATGAAATATGTTTTTGAAGAACTCTGTTACCGCCGTTATGAGTGGAAATGTGATAGTTTGAATGCACCATCTAATAATTCTGCAAAACGA 
CTTGGTTTTACTTTTGAAGGAACTTTTAGACAAGCTGTCGTATATAAGGGTCGTAACAGAGATACAAATTGGTATTCTATTTTAGATAAAGAGTGG 
CCAGAGAAAAAAACACGGTTTGAAAAATGGCTAGATGATTCAAACTTTGCTGTAAATGGGTATCAAATCAGATCACTATCAAGCATTGAGCAGAAG 
ACAAAA 

SEQ ID 670 

MGDWENFTEGKNPKIDTLNGKTVRIEKINPDHFEDLFQVYGELSTEDSLTYISFSKFNSKNEFDVFFQTLLKSEDPYYLAIVDNNTGKVLGTFSL 
MRIDTKNRWEMGWWYSSKLKQTRIATEAQYLVMKYVFEELCYRRYEWKCDSLNAPSNNSAKRLGFTFEGTFRQAWYKGRNRDTKWYSILDKEW 
PEKKTRFEKWLDDSNFAVNGYQIRSLSSIEQKTK 

SEQ ID 671 

ATGATAAAAACAAAGTTTAGTGATCCACTGGAACAATTAGC(^AAAAAAGGAAAAGGAAAACATTATTCAAGACCGTAGTATTGGCATTAATAACT 
GTACTATTAGTAGTTGGAATAGCTTTTAAAGGGTTTACATATTTAACTTCAAAAAATGGTCAAAAAACATATCATAACTTTGAACTACTTTCTGAA 
ATAGCATATCCAAATATTTCCTATGATAGTCTCTATTACCAGCCAAGCGGTCAGTTTACTGGTAAAGTACATGCTGATAGATTTAAAGATATCGAT 
GGGGTTCAAATTCCATATTCTAGTTTTGAAGAAAATTATAGTATCTCAGGTACTTTTGGCACAAATGCTGATGAAAAATCAGAAAAGAATGGCTTG 
TATGATCGAGGTACTAGACAAAAAGTTCCACAATTTTTCAATAAAAATGTTAAGTATAAAAAAGGAGAAGCCAAAACAACTCCAACAAATGATTTA 
AAATATGTAAATAAATTGAATAATGATCTTATTGAAATTGCAATAACTTTTGATAAGTCCTATAGTTACAAAGAAATAAAAACAATGATACCAAAT 
AATATAAAACAAAATTGGTTATGGATAGGTACAAGCACAGAATTAGATACATCATATTGGCCAACAAAGTATCAATTCGGTACAGATCCTGAAACT 
TTGAATACACCACAAATATTCATAGATAAAATAAAAGAAAACTTAAAAGGTAACTCAAAAGTATACTTTAATAATATAAATATCTACTCAGATTTA 
GAAAAGTATGCCAAAAAATACGACAAGGTAAATAATAGCGACAAATTAAAATTTTCGGGAATAATATTAACAGGTAAAGCCGAAAACTTTAAACAA 
CTTAAAGAAAAAGAATGGGTACATGCTTCAAGTATAGGGGCAAACATAGAATATAAGCCCTATTATAAATTAGATAAAGAA 

SEQ ID 672 

MIKTKFSDPLEQLAKKRKRKTLFKTWLALITVLLWGIAFKGFTYLTSKNGQKTYHNFELLSEIAYPNISYDSLYYQPSGQFTGKVHADRFKDID 
GVQIPYSSFEENYS1SGTFGTNADEKSEKNGLYDRGTRQKVPQFFNKNVKYKKGEAKTTPTNDLKYVNKLNNDLIEIAITFDKSYSYKEIKTMIPN 
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NIKQNWLWIGTSTELDTSYWPTKYQFGTDPETLNTPQIFIDKIKENBKGNSKVYFNNINIYSDLEKYAKKYDKVNNSDKLKFSGIILTGKAENFKQ 
LKEKEWVHASSIGANIEYKPYYKLDKE 

SEQ ID 673 

ATGATGAAAAAATATATAAAATGGTTAATTCCCATATCTATTATTGGGATGTTACTAGTAGGCTGTCAAATGAATAGGGGACCTAAAAGTCAGTCA 
AACGAAGTAAAAAATAGCAAGCAATCAGAAGTGAAGAAAGGTAAAAATATGATAAAAAAGAACAGT 

SEQ ID 674 

MMKKYIKWLIPISIIGMLLVGCQMNRGPKSQSNEVKNSKQSEVKKGKNMIKKNS 

SEQ ID 675 

ATGAAAAATAATATTATTTTTTCTATTGAACAGTATATTAATGACCAAGAGATGCCAAAAGGAAAACAAAAAGTTATTTTATCCGCTATAGAGCTC 
TTTGCCTCACAAGGCTTCCATGGAACTTCCACTGCTCAACTAGCTAAAAATGCAGAAGTTAGCCAAGCAACTATATATAAATATTTTGAAACTAAA 
GACAAGCTTTTGGTCTTTATTCTCGAGTTAATCGTACAAACTATTGGACGCCCCTTCTTTACAGAATTATCTACATTTTCTACTAAAGAGGAACTA 
ATTCATTTCTTTGTACAGGACCGTTTTAAATTTATTGAAAAAAATAATGATCTCATTAAAATArTGATGCAAGAATTATTAATCAATAGTGAAACA 
TCAACTATTTTTACTAAGCTAATAAATTCAACTGATCCAAACATTACTAAAATTTTCAACTGTTTAAGTGAAGGAAATTCGTTGAATAAAATGGAA 
ATACTTCGAGCAGTAATCGGACAGTTCATTACTTTCTTTATTCAATTATATATCCTTAATATAAAGCCTGAAAATCTAGAGGAAGAACTAAAACAA 
ATAGAAAAACAAATATTAAAATTACTGAGC 

SEQ ID 676 

MKHWIIFSIEQyiNDQEMPKGKQKVILSAIELFASQGFHGTSTAQLAKNAEVSQATIYKYFETKDKLLVFILELIVQTIGRPFFTELSTFSTKEEL 
IHFFVQDRFKFIEKNNDLIKILMQELLINSETSTIFTKLINSTDPNITKIFNCLSEGNSLNKMEILRAVIGQFITFFIQLYILNIKPENLEEELKQ 
IEKQILKLLS 

SEQ ID 677 

ATGCCGTATGATAACATATATCCAAATACAATATCACTACGTTTAACAGGAGTTGCAAGGAGTCGATCAAGTGTACCAGAAGTACGCTCTTTTAAT 
AAAGCCATTCCAGAAATTAAAAAAACAAAGAAGAAGACCATAAATCCCATTAGTATTGGTATCATTTTTGCAAAAAAGCCTGTATTTTTATTTCCG 

SEQ ID 678 

MPYDNIYPNTISLRLTGVARSRSSVPEVRSFHKAIPEIKKTKKKTINPISIGIIFAKKPVFLFP 

SEQ ID 679 

ATGAGAATTATTGCAATAACTGAAAAGGTTATAAAAGAACTGTTTCGTGATAAAAGAACACTTGCTATGATGTTTTTAGCACCTATTTTAATTATG 
TTTTTGArGAATGTTATGTTTTCTGCGAATAGTAATACAAAAGTTAAGATTGGAACTATTAACGTTAACACGAAGGTCGTTTCAAATTTAGATAAT 
ATTAAGCATATTCAAGTGAGATCATTTAAATTTAACTCATCTGCTAAAAAAGCACTCAAATCAAATAAAATTGATGCTCTTATTTCGGAGGACAAT 
AAATCTTATACTGTCTTCTATGCGAATACAGATTCTTCAAAGACGACTTTAACAAGACAAGCTTTTAAAACCGCTGTTAATACAATGAACAGTAAG 
GAACTGATTTCGCAAGTTAAAATTTTAGCTAATAAGAATCCGAAACTAGCACAATCCTTACAAACTCGCTCCAAATATATCAAAGAAAAATATAAT 

TTATTAAAAGAGCGTACTTCTGGTACACTTGATCGACTCCTTGCAACTCCTGTTAAACGTAGTGATATTGTATTTGGATATATGTTATCATACGGC 
ATTCTAGCAATTATTCAAACGATAGTTATCGTTTTATCAACTATTTGGCTACTAGATATTCAAGTTGTAGGTAGTATTTTTAGTGTCATCATTGTC 
AATTTTATTTTGGCTCTGGTTGCCTTATCATTAGGAATCTTAATGTCTACTCTAGCAAAATCAGAATTTCAAATGATGCAATTTATTCCCTTAATT 
ATAATGCCTCAATTATTCTTTTCAGGAATAATCCCTCTAGAAAATATGGCAAGTTGGGCTCAGACAGTCGGTAAAATTCTACCGCTCTCCTACTCT 
GGTGATGCACrrACAAAAArAATTATGrACGGTCAAGGATTACCTAACGTTTCTTCAAATCTTCTGGTACTTCTTCTATTTTTAATTATTTTAACC 
ATCGCAAATATCTTTGGACTAAAACGATACCGTAAAGTA 

SEQ ID 680 

MRIIAITEKVIKELFRDKRTLAMMFLAPILIMFLMNVMFSANSNTKVKIGTINVNTKWSNI.DNIKHIQVRSFKFNSSAKKALKSNKIDALISEDN 
KSYTVFYANTDSSKTTLTRQAFKTAVNTMNSKELISQVKILANKNPKLAQSLQTRSKYIKEKYNYGNKNTGFFAKMIPILMGFMVFFFVFLISGMA 
LIiKERTSGTLDRLLATPVKRSDIVFGYMLSYGILAIIQTIVIVLSTIWLLDIQVVGSIFSVIIVNFILALVALSLGILMSTLAKSEFQMMQFIPLI 
IMPQLFFSGIIPLENMASWAQTVGKILPLSYSGDALTKIIMYGQGLPNVSSNLLVLLLFLIILTIANIFGLKRYRKV 

SEQ ID 681 

ATGATTTGTTTTATAAAAACTCTATTTGTTAAGATAAAGCGCAAAAAAACAAGTTATGTGACATTCTTTTTAATGCCTATTTTAACGACACTTTTG 
GCTTTATCTTTGAGTTTTTCAAATAATAATCAAGCTAAAATTGGGATATTAGATAAAGATAATAGTCAGATATCTAAACAATTTATTGCTCAACTA 
AAGCAAAACAAAAAGTACGACATTTTTACCAAAATCAAAAAAGAGCATATTGATCACTACCTTCAAGATAAATCTCTAGAAGCGGTATTGACTATT 
GACAAAGGGTTCTCAGATAAAGTGTTGCAAGGAAAATCTCAAAAACTCAATATACGTTCGATTGCTAATAGCGAAATTACAGAGTGGGTAAAGGCA 
CAGACCAATTATCTATTGGAAAATTATAATATTATAGGGGATGTGGCTCTAGGTAACGAAGATACTTTTAATAGAATTCTCCAAAAAAACCAACAG 
TTAAATTATGATGTTAAGCAAGTAACTTTGACAGACCGATCACGTAGCAAAGCAGTATCTTCCACAACGACAGGATTTTTGCTTATTCTAATGTTA 
GGTAGTACGAGCGTGATTTACAGTGGTATTTTGGCAGATAAATCTAGTCAGTTATACCATCGATTAATGTTATCGAACTTATCTCGTTTTCGCTAT 
ATGTTGAGTTACGTCTGTGTAGGATTTGTTGCTTTTACGATTCAAATTGTCATTATGCTGAGTTTGTTAAAAGTATTTAATATTAGTTTTTTTGTT 
CCGACATCACTTCTTTTGATTATTTTTTTCCTTTTTAGTTTATTAGCGATAGGCTTTGGCCTGCTGATTGGAGCTATCACACAAAATTCCCAACAA 
AGTAGCCAGTTAGCTAATCTTATTGTAATGCCGACTTCAATGTTGGCTGGCTGTTTATGGCCATTGTCTATTACGCCTTCTTATATGCAAGCAATT 
GGTAAGTTATTACCACAAAATTGGGTTTTATCAGCCATAGCTATTTTTCAAAGTGGAGGGACCTTATCTCAGGCTTGGCCATACTTGTTAGCTCTA 
ATGGGAACAGCACTAGCTTTGATTAGTTTTTCAAGTTTATTATTAAAACCTACCAAACTA 

SEQ ID 682 

MICFIKTLFVKIKRKKTSYVTFFLMPILTTLLALSLSFSNNNQAKIGILDKDNSQISKQFIAQLKQNKKYDIFTKIKKEHIDHYLQDKSLEAVLTI 
DKGFSDKVLQGKSQKLNIRSIANSEITEWVKAQTNYLLENYNIIGDVALGNEDTFNRILQKNQQLNYDVKQVTLTDRSRSKAVSSTTTGFLLILML 
GSTSVIYSGILADKSSQLYHRLMLSNLSRFRYMLSYVCVGFVAFTIQIVIMIiSLLKVFNISFFVPTSLLLIIFFLFSLLAIGFGLLIGAITQNSQQ 
SSQLANLIVMPTSMLAGCLWPLSITPSYMQAIGKLLPQNWVLSAIAIFQSGGTLSQAWPYLLALMGTALALISFSSBLLKPTKL 

SEQ ID 683 

TTGGAGGTGTTTAAAGGCGAAATAATTGGATTAATAGGACCCTCTGGAGCAGGGAAATCTACCTTGATTAAAACTATGCTTGGCATGGAAAAAGCA 
GATAAGGGAACAGCTCTTGTTCTTGATACTCAAATGCCAGATCGTAATATTTTAAATCAAATTGGCTATATGGCTCAATCTGATGCCTTATACGAG 
TCTTTAACTGGCTTAGAAAATTTATTATTCTTTGGAAAAATGAAAGGTATTCAAAAAACTGAATTAAAACAGCAGATAACTCATATTTCTAAAGTA 
GTAGATCTAGAAAACCAACTTGATAAATTTGTCTCAGGTTACTCAGGAGGTATGAAAAGACGGCTTTCTCTAGCCATCGCCCTACTTGGAAACCCC 
ACAGTTTTAATCCTAGATGAACCTACCGTTGGAATTGATCCATCCTTGAGGAGAAAAATCTGGCAAGAGCTAATTAATATTAAGGATGAAGGACAT 
TCTATCTTTATTACAACCCACGTTATGGATGAAGCAGAATTAACAAGTAAGGTTGCACTACTATTACGTGGAAACATTATTGCCTTTGATACTCCA 
TTACATTTAAAAAAACAATTTAATGTGAGTACTATTGAGGAAGTTTTCTTAAAAGCTGAAGGAGAA 

SEQ ID 684 

MEVFKGEIIGLIGPSGAGKSTLIKTMLGMEKADKGTALVLDTQMPDRNILNQIGYMAQSDALYESLTGLENLLFFGKMKGIQKTELKQQITHISKV 
VDLENQLDKFVSGYSGGMKRRLSLAIALLGNPTVLILDEPTVGIDPSLRRKIWQELIKIKDEGHSIFITTHVMDEAELTSKVALLLRGKIIAFDTP 
LHLKKQFNVSTIEEVFLKAEGE 

SEQ ID 685 

ATGAGTTTTGTACAATTAACAAATGTTGTCAAGTCCTACAAAAACGGCAAGAAAGCTGTCAATGATGTTTCCTTGTCTATTGAAGCAGGTAATATT 
TATGGTTTGTTAGGACCAAATGGTGCTGGTAAGTCTACCTTGATTAATCTTATCTTAGGCTTGATCCCTTTGAGTTCCGGTAAAATTACTGTTTTA 
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GGGCAATCCCAAAAGACTATTCGAAAAATAAGTTCGCAGATAGGTTATGTTCCTCAAGACATTGCTGTTTATCCAGACCTAACTGCTTATGAAAAT 
GTAGAACTATTTGGGTCACTTTATGGCTTAAAGGGAGCTCAGCTTAAAAAACAAGTTCTAAAAAGTTTAGAATTTGTGGGGCTACACTCCCAAGCT 
AAGCAGTTTCCAAGTCAATTCTCAGGAGGAATGAAGAGACGGTTAAATATCGCTTGTGCGCTAGTTCATTCACCTAAATTAATCATTTTTGACGAA 
CCGACTGTAGGGATTGATCCTCAATCACGTAATCATATTTTAGAGTCGATTCGTTTGCTAAACAAAGAAGGTGCTACAGTTATTTATACGACCCAT 
TATATGGAAGAAGTAGAGGCTCTTTGTGATTATATTTTTATTATGGATCATGGTCAAGTTATTGAAGAAGGACCTAAATTTGAACTGGAAAAACGT 
TACGTTGCAAATCTAGCAAACCAGATTATTGTAACTCTAACAGATTCACGTCATTTGGAACTGGCAGATAAGCCTGATTGGTCTTTGATAGAAGAT 
GGAGAAAAACTCATGTTGAAGATTGATAATAGTGATATGACATCAGTTGTTCATCAGCTCACACAGGCCAATATTACTTTTAGCGAGATTAGACAT 
AACCATTTGAATTTAGAAGAAATTTTCTTACACTTAACAGGTAAGAAGTTACGAGAT 

SEQ ID 686 

MSFVQLTNWKSYKNGKJCAVNDVSLSIEAGNIYGLLGPNGAGKSTLINLILGLIPLSSGKITVLGQSQKTIRKISSQIGYVPQDIAVYPDLTAYEN 
VELFGSLYGLKGAQLKKQVLKSLEFVGLHSQAKQFPSQFSGGMKRRLNIACALVHSPKLIIFDEPTVGIDPQSRNHILESIRLLNKEGATVIYTTH 
YMEEVEALCDYIFIMDHGQVIEEGPKFELEKRYVANLANQIIVTLTDSRHLELADKPDWSLIEDGEKLMLKIDNSDMTSWHQLTQANITFSEIRH 
NHLNLEEIFLHLTGKKLRD 

SEQ ID 687 

GTGAGTAAACACTCACTCACTGAGAGAGGAGCAAAAAGTTATCATGAAAAAAGTCATCGATTTAAAAAAACTACAAAAAGCATATGCCTCAGAAAC 
CGTTTTAAA 

SEQ ID 688 

MSKHSLTERGAKSYHEKSHRFKKTTKSICLRNRFK 

SEQ ID 689 

ATGAAGGCTCAGGCGATTGTCACAAGCCAAGGGAGAATTGTTTCTTTGGATATTGCAGTGAACTATTGCCACGATATGAAGTTGTTCAAAATGAGT 
CGCAGAAACATCGGACAAGCTGCTAAAATCTTGGCAGACAGTGGTTATCAAGGGATCATGAAGATGTATTCACAAGCGCAAACTCCGAGGAAATCA 
AGCAAACTTAAGCCACTAACTCT'TGAAGATAAAACCTATAACCATACGCTATCCAAAGAGAGAATCAAGGTTGAGAATATTTTTGCCAAAGTAAAA 
ACGTTTAAAATATTTTCAACAACCTATCGAAATCGACGCAAACGGTTTGGATTACGAATGAATTTGATTGCTGGAATGATCAACCGTGAACTAGGA 
TTT 

SEQ ID 690 

MKAQAIVTSQGRIVSLDIAVNYCHDMKLFKMSRRNIGQAAKILADSGYQGIMKMYSQAQTPRKSSKLKPLTLEDKTYNHTLSKERIKVENIFAKVK 
TFKIFSTTYRNRRKRFGLRMNLIAGMINRELGF 

SEQ ID 691 

ATGAATTATGAAGCAAGCAAACAATTAACTGATGTACGATTTAAGCGCCTTGTTGGTGTTCAGCGCACTACTTTTGAAGAGATGTTAGCTGTGTTA 
AAAACAGCTTATCAACGTAAACACGCAAAAGGTGGCCGAACCCCTAAGTTAAGCTTAGAAGATCTCCTCATGGCTACTCTTCAATACATGCGAGAA 
TACCGCACTTATGAACAAATTGCGGCTGATTTTGGCATTCACGAAAGCAACTTAATCCGTCGAAGTCAATGGGTTGAATCAACTCTTATTCAAAGT 
GGTTTTACGATTTCAAAAACTCATCTTAGTGCTGAGGATACGGTGATTGTGGATGCAACAGAGGTAAAAATCAATCGTCCTAAAAAAATCAAC 

SEQ ID 692 

MNYEASKQLTDVRFKRLVGVQRTTFEEMLAVLKTAYQRKHAKGGRTPKLSLEDLLMATLQYMREYRTYEQIAADFGIHESNLIRRSQWVESTLIQS 
GFTISKTHLSAEDTVIVDATEVKINRPKKIN 

SEQ ID 693 

ATGGATAAACTGAAAAAATTACAAAAAGAAAATACGCTATTAGAAGGAAGAATTGATAACTCTAATAACCAAACCTATACAGATATGATTGTCTAT 
TTGCGAGGTGCTAGCATTAGCCCCTACCATCAGGAGCTCATTCGAAATGATATTGTCAATATGTTATTAGAAGCACAAGAGCGACAAGCAAGTTTA 
GTTAGTGTATTTGGAGAAGATAGGCATGACTTTATAAACCAAGTTATTAAATCTACACCTAAAATCTCTAAGAAAGAAGAAACATTACAACGTTGG 
GATTTAGCCATTTTACTACTAACTATCCAAATGATTATCTTTTTAGGAGGATATCTCATTACTGAAGCACTTCAACAGTCAGTACCAGATCTAATC 
CCTATTACTCTATTAGATGTTCTTTTTGCAATCTTTATCAGTATTATTGCTGTCAAGATAGCTGATACCATAATATATGCTACATATAACTTCGAT 
AAATCGAAAGAAAAGAAATATTTCTTTCGATATATATTTCTAATTCTTTCGCTTATCATAGCTTATATCCTTATAGGAAAATATTATCATCTTCCT 
TTCATTAATATCCCCCTTTGGATTTATTTAATTATACTGGGACTTAGCTTCTCTCTTCATATCATTGTTAAAAAATACCTGAATAAACATTAT 

SEQ ID 694 

MDKLKKLQKENTLLEGRIDNSNNQTYTDMIVYLRGASISPYHQELIRNDIVNMLLEAQERQASLVSVFGEDRHDFINQVIKSTPKISKKEETLQRW 
DLAILLLTIQMIIFLGGYLITEALQQSVPDLIPITLLDVLFAIFISIIAVKIADTIIYATYNFDKSKEKKYFFRYIFLILSLIIAYILIGKYYHLP 
FINIPLWIYLIILGLSFSLHIIVKKYLNKHY 

SEQ ID 695 

GTGAGTATGAAAATAGATAAAAAAGAACTTTTAGCACTTATTGCTAGTATTATTTTATTAATTTTTGCTTCTGTTACGTTTTTCTTATTTAAAGAT 
CATGGCACTACTCAAATGGATACTGTAGAAAGCAGTGTTAACCATGTCAGTGATTCTCAATTAACTGAGGCACAAGATATGTTAGATAAATTTGAG 
AAGAAACCTTCAGAAAAATTATTGAAGGATGTCGAACTTGCTTTAAATAAATTGTCCAATTCTTCTAAAAAAGAAGCTTTGCAAAAACGTTTTAAG 
AAAGCAAAAGATAAGTATCTTAAAGACGAAGCAGATAAGAAAGCTACCAAAGATGCTACAGATTTAGTAGAAATTCTAGAACAAGCCCCTTCAGAA 
GAAAATGTGTTAAAAGCTGAAGCAGCAGTCAATAAGTTAACTGTCAAAGAATCTAAAGAAGCTTTACAAAAACGTATTGATACTGTTAAGACACAA 
TATGGTTTGATTGGGAATCAAACTCCCTCTAGTTCAGTAGCTGAAACTACAGAACAAGGGACAGCTAATCCTGCTAGTCAGGATACTTCTAGTTAC 
GTTAATCAGAATGTAGCACCAACTTATGAGCAACCGCAAGCGAATAATACACCAGTTACTCCAGGGGTTAACAATACTGTTCCGACTCCAGGAACT 
GGTACTGTACCTGCTACTAATGGGACAGGTGTTGCTCAG 

SEQ ID 696 

MSMKIDKKELLALIASIILLIFASVTFFLFKDHGTTQMDTVESSVNHVSDSQLTEAQDMLDKFEKKPSEKLLKDVELALNKLSNSSKKEALQKRFK 
KAKDKYLKDEADKKAT-KDATDLVEILEQAPSEENVLKAEAAVNKLTVKESKEALQKRIDTVKTQYGLIGNQTPSSSVAETTEQGTANPASQDTSSY 
VNQNVAPTYEQPQANNTPVTPGVNNTVPTPGTGTVPATNGTGVAQ 

SEQ ID 697 

ATGGCTACGATGAAACAATATCATAAAGGAGATTCCATGACTAAATCACAAAAAGAGGCGCTTTATTGGATGTTGAGTGTTCTAACTATCACTCTA 
ATAGGTGGCTCCTGCCTTATTTTTGGATCCCACCCTCAAACGCAAGATAAGGTAGCTAAACATTCTAAAAGTGCTGCTAGTTTACTAAAAAAAGCA 
GTTAAAGCAGTTAATGACGCTGATCGTTTAGCCACTGCAGCTGCTATCCAAGAAGCCCAGAAAGCTGTTGATAAATTAGCAGAATCTTCTAAGAAA 
AAAACGCTACAAGAACAGCTAAACGTTGCCAAAGCAAAGCAAGAGCAAGAAGATGCAGCTACTCAAGCAGTTAAAGCTGCTGAGGAGACTCTCAAT 
CAAAATCTTAAAGATATCGCCCAAAAAGCAGTTAACGACTTAAGTAACAAAGGTAAAAAAGCCGCTTTACAATCTCGGTTAGACGCTATTTTACCA 
GCGAAACCCATTATTGATGAATTTCCAAGACAAAGTGGAGAAATAACAGATAACTCTTACTGGACACCTTTCCCAGGAGACGTCTCAGATACTTAT 
GATAATTCCCAGTCACCTACTTTAGACCCAAGCTCAGAATCTTCAGCTTCAGATGTTACACCACAACCTAGTCATCCTGATCCAATTCCACCTCAG 
ACCTCTTCAGAACCTTCCGACTCAGGAGACAAGCAATCATCAAAAGAG 

SEQ ID 698 

MATMKQYHKGDSMTKSQKEALYWMLSVLTITLIGGSCLIFGSHPQTQDKVAKHSKSAASLLKKAVKAVNDADRLATAAAIQEAQKAVDKLAESSKK 
KTLQEQLNVAKAKQEQEDAATQAVKAAEETLNQNLKDIAQKAVNDLSNKGKKAALQSRLDAILPAKPIIDEFPRQSGEITDNSYWTPFPGDVSDTY 
DNSQSPTLDPSSESSASDVTPQPSHPDPIPPQTSSEPSDSGDKQSSKE 

SEQ ID 699 
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TTGCCCGCTACTGCCGCAACTGATTTAGACGCCTCTTCTAGTCGCTTTGTATCTGAAGTTAGGGTTGTCGGCAAGAAAGATGTGACTCCAGTAGAT 
AGTAAGCCAGCACTCATTCGCAAAATTCCTTCTGAATCACAATCCATAACATCAGCGCCAGCAAAACCA 

SEQ ID 700 

MPATAATDLDASSSRFVSEVRWGKKDVTPVDSKPALIRKIPSESQSITSAPAKP 

SEQ ID 701 

ATGAGAGTGAATGGGGGGAAGAAGATGACGAAGTACATCAAGGCTGACCGATTCTTTTATGCTGATCATGTAAAGGAAAACGGTTATTTAGAAATA 
AAAGATAATCACTTTGGTAAATGGATAGAAAATAT.TTCTGGACAAGAGGAGATTTTAGATTATTCAGGTTATCAAATAGCACCTGGTTTAGTTGAT 
ACACATATTCATGGTTTTGCTGGCGCTGATGTTATGGATTGTGATTCAGAAGGAATTTTGCGAATGAGTGCTGGCTTACTATCTACTGGAGTCACA 
TCTTTCTTGCCGACAACCCTAACTTCAGATACAAAGCGACTAGAAGAGGCGTCTAAATCAGTTGCGGCAGTAGCGGGCAAAGAACAAGGAGCAAAA 
ATTCAAGGCATCTATTTTGAGGGACCATATTTTACTGAGGAATATAAAGGAGCTCAAAATCCGATTTATATGAGAAATCCAAACTTGGAAGAGTTT 
GCTCAATGGCAGAAGGCTGCAAAAGGCTTGATTACAAAAATTGCTTTGGCACCAGAACGTGAGGGAGTTGAGGAATTTGTCTCAGCAATCACAAAG 
CAAGGTGTTACGGTAGCTTTAGGTCATTCTAATGGGACATATAAAGAAGCTAAAAAGGCAGTGAAGGCGGGTGCCTCAGTTTGGGTACATGCGTAT 
AATGGTATGCGTGGTTTGACACACCGAGAACCAGGTATGGTTGGTGCGGTTTATAATTTACCTAATACCTATGCCGAACTCATTTGCGATGGTCAT 
CACGTTGATCCTGTTGCTTGTGACATTTTAATGACACAAAAAGGCCATAATCATGTGGCATTAATAACAGATTGTATGGCAGCTGGAGGTGCCCCT 
GATGGAGATTATATGTTAGGGGAATTGCCCGTGGTTGTGTCTAATGGAACTGCGCGTTTGANNNNNTTAATTAAT 

SEQ ID 702 

MRVNGGKKMTKYIKADRFFYADHVKENGYLEIKDNHFGKWIENISGQEEILDYSGYQIAPGLVDTHIHGFAGADVMDCDSEGILRMSAGLLSTGVT 
SFLPTTLTSDTKRLEEASKSVAAVAGKEQGAKIQGIYFEGPYFTEEYKGAQNPIYMRNPNLEEFAQWQKAAKGLITKIALAPEREGVEEFVSAITK 
QGVTVALGHSNGTYKEAKKAVKAGASVWVHAYNGMRGLTHREPGMVGAVYNLPNTYAELICDGHHVDPVACDILMTQKGHNHVALITDCMAAGGAP 
DGDYMLGELPVWSNGTARLXXLIN 

SEQ ID 703 

ATGACATGCTATCTTAAAGCAGATTGTTTTTATTACCCAACAGAGGT-GAGACCGGCTGGCTACCTAAGTCTTCATGATGGTGTTTTTGGGGAGTGG 
ACAGAAATTGTTCCGGCAGATGCGCAAATCATTGACTACACCGGTTATCAAATTGCACCAGGTCTTGTGGATACGCATATCCATGGCTATGCGGGA 
GCTGATGTCATGGATAATTCTGCCCAAGGGATTCATCAAATGAGTGAAGGACTATTAGCAACAGGAGTAACGTCTTTTTTACCGACGACCTTAACT 
TCTACCTTTGAGCAGTTAGAAAAAGTATCAGGGACTATTGCTTCAGTTGCTGATCAGGTAAAAGGTGCTAAAATACAAGGTATCTACTTTGAAGGT 
CCTTATTTTACCGAAGAATATAAGGGTGCTCAAAACCCAAGTTATATGAAAACCCCACGCTTGGAGGAATTTGATGCTTGGCAAAAAGCTGCTAAA 
GGGCTCATCAAAAAAATTGCCCTTGCTCCTGAACGTGATGGTGTCAAAGAATTTGTGTCTGCAGTGACAAAACAAGGCGTAACAGTGGCCTTAGGG 
CATTCAAACGGTACTTATCAAGAGGCTAAAGAAGCTGTTCAAGCTGGTGCTAGTGTTTGGGTTCATGCTTATAATGGCATGCGAGGATTGACCCAC 
CGTGAACCAGGAATGGTGGGAGCGGTTTATAATCTTCCAAATACTTACGCAGAGTTGATTTGTGATGGCCACCATGTCTCACCAATTGCTTGTGAT 
ATTTTGATGCAGCAAAAAGGGCATGATCATGTAGCCATGATTACGGACTGTATGCGAGCAGGTGGTTCACCAGATGGTGATTACCTCTTGGGGGAA 
TTCTCTGTGGTTGTGGCAAATGGCACTGCTCGTCTTAAAGAGAGTGGAAACTTGGCAGGATCTATTTTGAAATTAAAAGATGGCCTTAGAAATGTA 
GTGGCCTGGGGAATCGCAACTCCGGCAGAAGCCATTCATATGGCAACTTATGTGCCAGCTGTTTCTGTCGGTATTGACGACGTATGTGGTCAAATC 
AAAGCTGGGCATGCGGCTGACTTTATTGTTCTTGATAAGGATTTAACACTTGTTGCAACCTATTTAAATGGGCAAAAAGCTTTTGATGCC 

SEQ ID 704 

MTCYLKADCFYYPTEVRPAGYLSLHDGVFGEWTEIVPADAQIIDYTGYQIAPGLVDTHIHGYAGADVMDNSAQGIHQMSEGLLATGVTSFLPTTLT 
STFEQLEKVSGTIASVADQVKGAKIQGIYFEGPYFTEEYKGAQNPSYMKTPRLEEFDAWQKAAKGLIKKIALAPERDGVKEFVSAVTKQGVTVALG 
HSNGTYQEAKEAVQAGASVWVHAYNGMRGLTHREPGMVGAVYNLPNTYAELICDGHHVSPIACDILMQQKGHDHVAMITDCMRAGGSPDGDYLLGE 
FSVWANGTARLKESGNLAGSIIiKLKDGLRNWAWGIATPAEAIHMATYVPAVSVGIDDVCGQIKAGHAADFIVLDKDLTLVATYLNGQKAFDA 

SEQ ID 705 

GTGAATAGAGAGGTTACTATGTCAATAGAATCAGATTTTTTCCGGAAAAAACGTTTTATTTTTTCATCGCTTGAGGAGTTTGGATTTATCAAATCT 
GACCAAGAGTATATCTATTGTCAAACATTTATGGATAATGACTTTAAAGCTATTATCACGATTTCATTGGATGGAAAGATAGCTGGTAAGGTTATT 
GATTCGGCACTTGAAGAAGAATATTTACCGCTTCGAGCAGCAAATTATAATGGTTCGTTTGTTGGCGAAGTACGATCGGCTTATATGGCTATATTA 
GGTGATATTTCAGATTCTTGTTGTAAGGACTTATTATTTACCAAAGATCAAAGTAATCGTTTAGCGGAGAAGATAGCTAAAACTTTTGAAGATTCA 
GTTGATTATCCATTTGCGAAGCACCCACAATATGCTTCCTATCGTGTGTCAGGTAAATGGTATGCTCTGCTTTTTCCATTGAAGATGGGGAAACTA 
GAAAATGTTCCAGCTCAACTGTCAGAAGATGAGGTTGAAGTTTTGAATATTAAAGTCAATCCTCAAGATATGGAAATACTTTTACAAAAAGAAGGT 
ATTTATCCTTCTTATCATATGTCTAAAAAGACTTGGGTATCTATCGTTTTAGACAATACTTTGTCTGATATAGAAATTTTTAAATTGGTATCAGAT 
AGTCGTAAGCTTGTTTCTCACAATAAAAAATCAAATTCTGAGCCAGAGTTTTGGATTATTCCTGCTAATCCTAAATTTTACGATCNNNNNTTAATT 
AAT 

SEQ ID 706 

MNREVTMSIESDFFRKKRFIFSSLEEFGFIKSDQEYIYCQTFMDNDFKAIITISLDGKIAGKVIDSALEEEYLPLRAANYNGSFVGEVRSAYMAIL 
GDISDSCCKDLLFTKDQSNRLAEKIAKTFEDSVDYPFAKHPQYASYRVSGKWYALLFPLKMGKLENVPAQLSEDEVEVLNIKVNPQDMEILLQKEG 
IYPSYHMSKKTWVSIVLDNTLSDIEIFKLVSDSRKLVSHNKKSNSEPEFWIIPANPKFYDXXLIN 

SEQ ID 707 

ATGAGTTTAGCAACTGACTATTTTAGCCGACAGACCCCCATAGTTGAAAAGCTAATGGCTTACGGTTTTGAGAAGCGAGACAACGGTTATTTCTAT 
AACGAACGGTTTATGGAAGGGGAATTTGAGGCGCAGCTTAGGATTGATGAGGCTGGCAATATCTGGGATCGGGTTATTGATTGTGACTTGGAGGAG 
GATTATTTGCCTTTACAACAAGCAGCCTGGCAAGGAACCTATACTGGGCAGGTTAGAGCGGCCTATTTGGAACTTTTGGAGCGCTTATCAGTAGCC 
TGTTTTGAAGCCACTCCTTTTCAGTCAATGCAAGCTAATAGACTTGCTAAGCATATCACCAAAGAATGGTCTGACCCAATGGACTATCCTTTTGAA 
AAGCACCCAGACCTTGCAACCTATCGGGTAGGGGGCAAATGGTATGCTATGATTTTTTCTCTCTTGGCTGATAAATTAGACCAGATACCAGAGAGA 
TTAGTAGGACAGACATGTGAAGTGATGACTGTCAAAGTTAATCCCAAGGCTTTCCCTCAGTTACTGCAGCAAGAAGGCATTTACCCAGCGTATCAC 
ATGTCAAAGAAAAACTGGATTAGTATTATTTTGGATGATAAGGTAACAGATGATAAGCTTTGGACGTTAGTGACTCAAAGTCGTCAACTAGTCAAC 
CCAAACGGTCTTTCTAATCCTAATGGTCCTGATTATTGGGTTATTCCAGCTAATTTGAAATACTATGACATTGATGCAGAATTTGCAGCCAATGAT 
GTGATTTTATGGACCCAAAAAGCTGGTATTGCCGTGGGAGACTACGTGCTGATTTATATAACAGCCCCAGTCAAATCCATTCGCTATGTCTGCCAA 
GTTCTAGAAACTGATATACCTAACGAGGGTTATCGTAAAAATCCTAACATTGACAAACTCATGCGTCTCCGAAAATGCCAACAGTACAAGGATGGT 
CTCTTGTCTTTTGACCTTATGAAAAAACATGGCGTAGCTGCAGTGAGAGGGCCAAGACGATTAAGCCCTCAATTAATTGCATTTTTAAAGGAAAAA 
GAGTATTTTAAAGAGAACAAC 

SEQ ID 708 

MSLATDYFSRQTPIVEKLMAYGFEKRDNGYFYNERFMEGEFEAQLRIDEAGNIWDRVIDCDLEEDYLPLQQAAWQGTYTGQVRAAYLELLERLSVA 
CFEATPFQSMQANRLAKHITKEWSDPMDYPFEKHPDLATYRVGGKWYAMIFSLLADKLDQIPERLVGQTCEVMTVKVNPKAFPQLLQQEGIYPAYH 
MSKKNWISIILDDKVTDDKLWTLVTQSRQLWPNGLSNPNGPDYWVIPANLKYYDIDAEFAANDVILWTQKAGIAVGDYVLIYITAPVKSIRYVCQ 
VLETDIPNEGYRKNPNIDKLMRLRKCQQYKDGLLSFDLMKKHGVAAVRGPRRLSPQLIAFLKEKEYFKENN 

SEQ ID 709 

TTGCGAGACTTCACTAGAAAGAGATTTATTCCCATGACCCAGTTTACCACAGAATTACTTAACTTCCTAGCTCAAAAACAAGATATTGATGAATTT 
TTCCGTTCGTCTCTTGAAACTGCCATGAATGACCTTCTCCAAGTGGAGCTATCCGCCTTCCTTGGCTATGAACCATACGATAAGGCAGGTTACAAC 
ACCGGTAATAGTCGTAATGGTGCTTATACACGTCGATTTGAGACCAAGTATGGTGTTGTTAATTTGTTGATCCCTAGAGATCGAAACGGGGAGTTC 
AGTCCAGCCTTAATCCCAAGTTACGGTCGTCGAGACAATCATTTAGAAGAAATGGTTATCAAGCTTTATCGAACTGGAGTCACAACACGTGAAATC 
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AGCGACATCATTGAGCGTATGTATGGTCATCATTACAGTCCAGCAACAGTATCTAATATCTCGAAAGCGACACAGGAAAACGTGGCTAGCTTTCAT 
GAACGTTCCTTAGAAGCTAACTATACCGTATTATATCTTGATGGGACTTACCTTCCTCTGAGACGTGGTACAGTTAGTAAGGAATGCATCCACATT 
GCACTAGGCGTCACATCATATGGGCATAAGGCTATCCTTGGATATGACATCGCACCCAATGAAAACAATGCTTCGTGGTCAGACCTTCTAGAAAGA 
TTTAAGGGTCAAGGTGTACAACAAGTCTCTCTTGTTGTGAGTGATGGTTTTAATGGACTTGATCAGCTTATCCAGCAAGCCTTCCCAATGGCCAAA 
CAACAGCGTTGCCTTGTCCATATTGGCCGAAATATTGCAAGTAAGGTGAAACGAGCAGATCGTGCTCTAATTTTGGAGCAGTTTAAAACAATTTAT 
CGCGCGATCAATGTAGAGGAAGCAAAGCAAGCCTTAGATAGCTTTATCAATGAGTGGAAACCACACTACAAGAAGGTAATAGAGACCTTAGAATCA 
ATCGAAAATCTATTGATCTTTTATGAATTTCCTCATCAGATCTGGGGAAGTATCTACTCGACCAACCTTATTGAATCACTTAACAAAGAAATCAAA 
CGTCAAACCAAAAAGAAAGTCGTCTTTCCCAATGAAGAATCCCTAGAACGCTATCTCGTCACACTATTTAGTGATTACAACTTCAAGCAAGGACAA 
CGAATCCACAAAGGTrTTGGCCAATGTACGGACACACTTGAAAGCCTATTTGAT 

SEQ ID 710 

MRDFTRKRFIPMTQFTTELLNFLAQKQDIDEFFRSSLETAMNDLLQVELSAFLGYEPYDKAGYNTGNSRNGAYTRRFETKYGWNLLIPRDRNGEF 
SPALIPSYGRRDNHLEEMVIKLYRTGVTTREISDIIERMYGHHYSPATVSNISKATQENVASFHERSLEANYTVLYLDGTYLPLRRGTVSKECIHI 
ALGVTSYGHKAILGYDIAPNENNASWSDLLERFKGQGVQQVSLWSDGFNGLDQLIQQAFPMAKQQRCLVHIGRNIASKVKRADRALILEQFKTIY 

MHKGFGQCTDTLESLFD WKPHYKKVIETLESI 

SEQ ID 711 

ATGACTCAGTTTACCACAGAATTACTTAACTTCCTAGCACAAAAACAAGATATTGATGAATTCTTTCGCTCCTCTTTAGAAATAGCTATGAATGAC 

CTCTTGCAAGTTGAACTATCAGCTTTTCTTGGTTATGAACCTTATGAAAAAGAAGGTTACAACACAGGTAATAGCCGTAATGGGACTTATTCTCGT 

CAGTTTGAAACAAAGTATGGCTTAGTCAATTTAATCATCCCAAGAGATCGAAACGGCGAGTTTTCACCAGTTTTATTACCATCTTATGCTAGACGA 

GAGGACCACTTGGAAGAGATAGTGATCAAACTCTATCAGACTGGCGTTACGACACGCGAAATCAGTGACATTATTAAGCGCATGTATGGTGACCAC 
TTGTTTCTGAGTGGAAGCCTCGTTACAAAAAGGTTA 

SEQ ID 712 

MTQFTTELLNFLAQKQDIDEFFRSSLEIAMNDLLQVELSAFLGYEPYEKEGYNTGNSRNGTYSRQFETKYGLVNLIIPRDRNGEFSPVLLPSYARR 
EDHLEEIVIKLYQTGVTTREISDIIKRMYGDHLFLSGSLVTKRL 

SEQ ID 713 

ATGTTTTCGAGCGATTTTGGATTTGAGATAATTAATGTTGACGACCTATCCTTGCAAGAGGAGAGATTTTTACCTTCAGAATTGCTGGCTTATGCA 
CGTGATGAAAATGAGTCTTCTTTCGTACGTGATATTGAGGGGCATTTGGCACTTGTTTACCAGCTTTTGGATACGCAAGGTCACGTTGATGATGTT 
CGTCATGTGCCGAGAGTGATACCAGTGACTCTATTTTTGAAAGAAGATGGCTTGTTTGTATTAGCTAATCATAAAAATATTAACCTTGTAAAAAAA 
GCACTTAATCGTGTTGAAAAGGTAGATTCTCCGAAACACCTCTTATTATCATTAGTGACTGCTTTCTCAAAGCAATATTTTGArGTTrTAGArACT 
ATTTCTGAAGAAAGAGATAAACTAATCAATGATTTGCGTAAAAGACCAAACAAATCGAACTTGGCAAGGCTGGCAAATTTACAAAGTGGAACAGTA 
CACTTAATGATGGGAACTAAGCAAAATTTTGAAATGCTGACCGATTTACAAAACATTGAGCAAGATAAAGAGAACACTAGAAATGAAAAGATGCAA 
GTTCAAGATGCTATTATTGAAGCAAGACAATTATCTAACATGTGTTCCTTAAATTCACAGGTTTTCCAAGAACTTTCTTCTTATAATAATGTCCTC 
AGCAATAACCTTAACGACAATGTAACTACTTTAACAATTATTTCCATTGGTATTTCCATTATTGCTATGGTTACCAGTTTTTATGGAATGAATGTT 
AAGTTGCCTTTTGATAGTGTGGATGCTGTCTGGGTATTGATTATTTTAATTACGACTATCATTACTATTATGCTCTCTATTGTTATGTACATT 

SEQ ID 714 

MFSSDFGFEIINVDDLSLQEERFLPSELLAYARDENESSFVRDIEGHLALVYQLLDTQGHVDDVRHVPRVIPVTLFLKEDGLFVLANHKNINLVKK 
ALNRVEKVDSPKHLLLSLVTAFSKQYFDVLDTISEERDKLINDLRKRPNKSNLARLANLQSGTVHLMMGTKQNFEMLTDLQNIEQDKENTRNEKMQ 
LQDAIIEARQLSNMCSLNSQVFQELSSYNNVLSNNLNDNVTTLTIISIGISIIAMVTSFYGMNVKLPFDSVDAVWVLIILITTIITIMLSIVMYI 

SEQ ID 715 ~ 

ATGAAACAAATGTTTCTTTCATCGGCAATTGAATTCAAAGAAATAGAAACATTCGAGCCAGGAGCTTGGATTAAACTGGTTAACCCTTCCCAAGAA 
GAGTCTATGAAGATCGCCGATCAATTTAACATTGATATTTCTGACTTGCGCGCCCCTTTGGACGTGGAAGAAACCTCACGTATTGCCGTAGAAGAT 
GATTATACCCTAATTATCGTAGACGTCCCGATATACGAAGAACGTAACAATAAAAGTTACTATATTACTATGCCTTTAGGCATTATTGTAACGGAA 
AATGCTGTTATCACAACTTGTCTGCATGACATGACCCTTTTCGATCATTTTCACAACCGCCGGGTCAAAAATTTCTATACCTTCATGAAGACACGT 
TTTGTTTTTCAGATTCTATATCGCAACGCCGAGCTCTTTCTGACTGCCTTGAGGACCATTGATCGCCAAAGCGAACGTTTGGAAGCTCAGCTTGAA 
GCAGCTACTCGAAATGAAGAACTTATCGACATGATGGAACTTGAAAAATCCATTGTCTACTTAAAGGCTTCCTTGAAATTCAACGAACGCATCGTC 
AAGAAATTATCCAGCTCAACAAGCTCTCTCAAGAAATACATTGAGGACGAGGATTTGCTAGAAGATACCTTGATTGAAACCCAACAGGCGATTGAG 
ATGGCTGGCATTTATGAAAATGTCTTGAATGCCATGACCGAAACCACTGCTTCTATTATCAACAATAACCAGAACACCATTATGAAAACACTGGCC 
TTGATGACCATGGCTTTAGATATACCAACTGTGATTTTCTCCGCCTATGGTATGAATTTCCAAAACAACTGGTTACCACTAAATGGCCTAGAACAT 
GCTTTTTGGTATATCACCTTGATTGCTATGCTCCTTAGTTCCTTTGTTGTGATTTACTTTATTAGAAAAAAATGGTTC 

SEQ ID 716 

MKQMFLSSAIEFKEIETFEPGAWIKLVNPSQEESMKIADQFNIDISDLRAPLDVEETSRIAVEDDYTLIIVDVPIYEERNNKSYYITMPLGIIVTE 

NAVITTCLHDMTLFDHFHNRRVKNFYTFMKTRFVFQILYRNAELFLTALRTIDRQSERLEAQLEAATRNEELIDMMELEKSIVYLKASLKFNERIV 

KKLSSSTSSLKKYIEDEDLLEDTLIETQQAIEMAGIYENVLNAMTETTASIINNNQNTIMKTLALMTMALDIPTVIFSAYGMMFQNNWLPLNGLEH 
AFWYITLIAMLLSSFWIYFIRKKWF 

SEQ ID 717 

ATGTCAAAGGTAAGGTATGGTGTTGTGTCAACGGCAAAGGTGGCGCCTCGTTTTATTGAAGGAGTCCGCTTAGCAGGAAATGGTGAAGTTGTGGCT 
GTATCGAGTCGAACTCTTGAGTCTGCGCAAGCTTTTGCCAACAAATATCATCTCCCAAAGGCTTACGATAAGTTAGAGGATATGTTAGCAGATGAG 
TCAATTGATGTGATTTATGTGGCAACAATTAATCAAGACCATTATAAAGTTGCTAAAGCAGCTCTGTTAGCGGGAAAACATGTGTTGGTAGAAAAG 
CCTTTCACATTGACTTACGACCAAGCGAATGAATTATTCGCTTTGGCAGAAAGTTGTAATCTGTTTTTGATGGAGGCACAAAAATCGGTATTTATT 
CCGATGACACAAGTGATTAAAAAATTACTTGCCTCTGGTGAAATAGGAGAAGTGATCTCCATCTCATCTACAACAGCCTACCCAAACATTGACCAT 
GTAACATGGTTTAGAGAACTTGAGTTAGGTGGAGGAACAGTGCATTTTATGGCGCCCTACGCCCTGTCTTATTTACAATATCTATTTGATGCGACT 
ATAACTCATGCTAGTGGGACTGCGACTTTTCCAAAAGGTCAAAGCGATAGTCAATCCAAACTACTCTTGCAATTATCAAATGGGGTCCTCGTAGAT 
ATCTTCTTGACAACACGTCTAAATTTACCGCATGAAATGATTATTTATGGAACTGAAGGTCGTCTAATCATTCCACATTTTTGGAAAACCACTCAT 
GCAAAATTGGTGAGAAATGATACTAGTGCGCGAACGATTCAAGTTGACATGGTTAGTGATTTTGAGAAAGAAGCTTATCATGTTAGTCAAATGATT 
TTAGAAGGGCAAAGGGTAAGTCATATCATGACGCCTCAGTTGACGCTGTCAGGTGTTAAGATTATAGAAGACTTATACCGTTCATGGGGGAAA 

SEQ ID 718 

MSKVRYGWSTAKVAPRFIEGVRLAGNGEWAVSSRTLESAQAFANKYHLPKAYDKLEDMLADESIDVIYVATINQDHYKVAKAALLAGKHVLVEK 

PFTLTYDQANELFALAESCNLFLMEAQKSVFIPMTQVIKKLLASGEIGEVISISSTTAYPNIDHVTWFRELELGGGTVHFMAPYALSYLQYLFDAT 

ITHASGTATFPKGQSDSQSKLLLQLSNGVLVDIFLTTRLNLPHEMIIYGTEGRLIIPHFWKTTHAKLVRNDTSARTIQVDMVSDFEKEAYHVSQMI 
LEGQRVSHIMTPQLTLSGVKI I EDLYRSWGK 

SEQ ID 719 

ATGAAATTAGCGGTTTTGGGGACAGGTATGATTGTTAAGGAAGTTTTGCCTGTCTTGCAGAAAATTGATGGTATTGATTTAGTTGCTATCTTATCA 
ACAGTTAGAAGTTTAACGACAGCTAAAGACCTCGCTAAGGCACATCACATGCCTCTAGCTACGAGTAAATATGAGGCTATCTTAGGCAATGAGGAG 
ATTGACACGGTTTATATTGGACTGCCGAATCACCTGCATTTTGCCTATGCTAAGGAGGCCCTTCTAGCTGGCAAACATGTCATTTGTGAAAAGCCC 
TTTACCATGACAGCAGGAGAATTAGATGAACTGGTGGTAATCGCTAGAAAACGAAAACTCATTTTGTTAGAAGCGATTACGAATCAGTACCTGAGT 
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AACATGACCTTTATCAAAGAGCATCTTGACCAACTTGGCGATATCAAAATTGTAGAATGCAATTATTCACAATATTCTTCACGCTACGATGCCTTC 
AAACGAGGTGATATCGCGCCAGCTTTTAATCCTAAAATGGGTGGTGGAGCTTTACGTGATTTAAACATCTACAACATTCATTTTGTGGTAGGGTTA 
TTTGGTCGCCCTAAAACGGTTCAATATTTAGCCAATGTCGAAAAAGGCATTGACACCTCAGGCATGCTTGTCATGGACTATGAGCAGTTTAAAGTG 
GTGTGTATCGGGGCCAAAGACTGCACTGCAGAAATCAAATCAACCATCCAAGGTAACAAAGGGTCACTGGCAGTGCTTGGAGCAACAAATACCCTC 
CCTCAGGTTCAGTTAAGTCTACACGGTCACGAACCACAAGTGATTAACCACAACAAGCATGACCACCGGATGTATGAAGAGTTTGTCGCTTTTAGG 
GACATGATTGACCAAAGAGACTTTGAGAAAGTGAATCAGGCTTTGGAACATAGCCGAGCTGTCATGGCTGTGTTGGAGCGCGCTGTTCATTCG 

SEQ ID 720 

MKLAVLGTGMIVKEVLPVLQKIDGIDLVAILSTVRSLTTAKDLAKAHHMPLATSKYEAILGNEEIDTVYIGLPNHLHFAYAKEALLAGKHVICEKP 
FTMTAGELDELWIARKRKLILLEAITNQYLSNMTFIKEHLDQLGDIKIVECNYSQYSSRYDAFKRGDIAPAFNPKMGGGALRDLNIYNIHFWGL 
FGRPKTVQYLANVEKGIDTSGMLVMDYEQFKWCIGAKDCTAEIKSTIQGNKGSLAVLGATNTLPQVQLSLHGHEPQVINHNKHDHRMYEEFVAFR 
DMIDQRDFEKVNQABEHSRAVMAVLERAVHS 

SEQ ID 721 

ATGTCAAAAGAACTATCACCAAAATACAATCCTGCCGAGGTTGAGGAAGGCCGTTATCAAACTTGGCTTGACCAAGATGTTTTCAAGCCATCAGGG 
GATACTGAGGCTAAGCCTTATTCTATCGTAATTCCACCACCAAACGTTACGGGTAAATTGCACTTGGGTCACGCTTGGGATACAACTCTACAAGAT 
ATCATTATTCGTCAAAAGCGTATGCAGGGCTTTGATACACTCTGGCTTCCAGGTATGGACCACGCTGGTATAGCCACTCAAGCTAAGGTTGAGGAG 
CGCCTTCGTGAGCAAGGCATTTCACGTTATGATCTTGGTCGTGAAAAATTCCTAGATAAAGTTTGGGAATGGAAAGACGAGTATGCAGCAACTATT 
AAATCTCAGTGGGGAAAAATGGGTCTTTCGGTTGATTATAGCCGTGAGCGTTTTACCCTTGATGAGGGACTTTCAAAAGCGGTAAGAAAAGTCTTT 
GTTGATTTGTACAATAAAGGTTGGATCTATCGTGGGGAGTTCATCATTAACTGGGATCCAGCAGCTCGCACAGCCCTTTCAGATATTGAAGTTATT 
CACAAGGATGTTGAGGGTGCTTTCTATCATATGAATTATATGCTGGAAGATGGCTCACGCGCCCTAGAAGTAGCAACAACTCGTCCTGAGACTATG 
TTTGGAGATGTGGCTGTAGCGGTAAATCCAGAAGATGCACGTTACAAGGATTTGATTGGTCAAAATGTTATCCTTCCTATCATCAATAAACCTATT 
CCAATCGTCGCTGATGAACACGCTGATCCAGAATTTGGAACAGGTGTGGTTAAGATTACGCCGGCTCACGACCCTAATGACTTTGCTGTAGGTCAA 
CGCCACAACTTACCACAAGTTAACGTTATGAACGATGATGGTACTATGAATGAACTTGCGGATGAATTTAATGGTATGGATCGTTTCGAAGCTCGT 
AAGGCAGTAGTCGCTAAATTAGAATCGTTAGGAAACTTAGTAAAAATTAAAAAAACGACTCATTCTGTTGGTCATTCAGAACGAACAGGCGTTGTG 
GTTGAACCACGTTTATCTACTCAATGGTTCGTCAAGATGGATCAATTGGCTAAGAATGCCATTGCCAACCAAGATACAGAAGACAAGGTAGAGTTT 
TATCCACCACGATTTAACGATACTTTTATGAGCTGGATGGAAAATGTCCATGACTGGGTTATCTCTCGTCAATTATGGTGGGGACACCAAATTCCT 
GCATGGTACAACGTCAATGGTGAGATGTATGTTGGAGAAGATGCCCCAGAGGGTGACGGATGGACACAGGATGAAGACGTTCTAGACACATGGTTT 
AGTTCTGCTTTATGGCCGTTTTCAACAATGGGATGGCCAGACACCGAAGCAGCTGACTTCAAACGCTACTTCCCAACGTCAACCTTGGTAACTGGA 
TACGATATCATCTTCTTCTGGGTATCGCGCATGATTTTCCAATCCCTTGAATTTACAGGACGCCAACCATTCTCAAATGTTCTTATTCATGGACTC 
ATCCGTGATGAAGAAGGACGTAAAATGTCTAAATCACTCGGCAACGGGATTGATCCGATGGATGTCATTGAGAAATATGGTGCGGATGCCCTTCGT 
TGGTTCCTCTCAAATGGTTCAGCCCCTGGTCAAGATGTGCGTTTTTCATACGAAAAAATGGATGCTTCGTGGAATTTCATTAATAAGATTTGGAAC 
ATTTCACGCTATATCCTTATGAATAACGAAGGTTTAACGTTGGATCAAGCCAGAGAAAATGTGGAAAAAGTTGTTAATAGTCAAGTTGGAAATGTA 
ACAGACCGTTGGATTCTCCACAATTTAAATGAGACTGTGGGTAAAGTTACTGAAAACTTTGACAAGTTTGAATTTGGTGTTGCTGGTCACATCCTT 
TACAACTTTATCTGGGAAGAATTTGCTAATTGGTACGTTGAGTTAACAAAAGAGGTTCTTTATAGTGACAATGAAGACGAGAAAGTCATCACTCGC 
TCTGTTCTTCTTTATACCTTAGATCAAATCTTGCGTCTTCTTCATCCAATCATGCCATTTGTGACAGAAGAAATTTTTGGACAATATGCAGAAGGA 
TCAATTGTCCTTGCAAGTTATCCACZAAGTTAACGCGACATTTGAAAATCAAACAGCTCACAAAGGCGTTGAAAGCTTGAAAGATTTGATTCGTTCA 
GTGCGAAATAGCAGAGCAGAGGTCAATGTTGCTCCATCTAAACCAATCACTATCTTGGTTAAGACAAGTGACAGCGAACTCGAAAGCTTCTTCAAA 
GACAATAGCAACTACATCAAACGCTTCACAAACCCAGAGACGCTTGAAATCAGCTCAGCAATTGCCACACCAGAACTTGCCATGTCATCAGTCATC 
ACAGGTGCAGAAATTTTCCTCCCACTTGCTGACCTCCTTAACGTTGAAGAAGAGTTGGCACGACTTGAAAAAGAACTTGCTAAATGGCAAAAAGAA 
CTAGATATGGTTGGCAAAAAACTCAGCAACGAGCGCTTTGTAGCTAACGCTAAACCAGAAGTCGTCCAAAAAGAAAAAGATAAACAGACCGACTAC 
CAAACTAAATACGACGCAACCATAGCACGTATTGAAGAAATGAAGAAGTTGGTGAGG 

SEQ ID 722 

MSKELSPKYNPAEVEEGRYQTWLDQDVFKPSGDTEAKPYSIVIPPPNVTGKLHLGHAWDTTLQDIIIRQKRMQGFDTLWLPGMDHAGIATQAKVEE 
RLREQGISRYDLGREKFLDKVWEWKDEYAATIKSQWGKMGLSVDYSRERFTLDEGLSKAVRKVFVDLYNKGWIYRGEFIINWDPAARTALSDIEVI 
HKDVEGAFYHMNYMLEDGSRALEVATTRPETMFGDVAVAVNPEDARYKDLIGQNVILPIINKPIPIVADEHADPEFGTGWKITPAHDPNDFAVGQ 
RHNLPQVNVMNDDGTMNELADEFNGMDRFEARKAWAKLESLGNLVKIKKTTHSVGHSERTGVWEPRLSTQWFVKMDQLAKNAIANQDTEDKVEF 
YPPRFNDTFMSWMENVHDWVISRQLWWGHQIPAWYNVNGEMYVGEDAPEGDGWTQDEDVLDTWFSSALWPFSTMGWPDTEAADFKRYEPTSTLVTG 
YDIIFFWVSRMIFQSLEFTGRQPFSNVLIHGLIRDEEGRKMSKSLGNGIDPMDVIEKYGADALRWFLSNGSAPGQDVRFSYEKMDASWNFINKIWN 
ISRYILMNNEGLTLDQARENVEKWNSQVGNVTDRWILHNLNETVGKVTENFDKFEFGVAGHILYNFIWEEFANWYVELTKEVLYSDNEDEKVITR 
SVLLYTLDQILRLLHPIMPFVTEEIFGQYAEGSIVLASYPQVNATFENQTAHKGVESLKDLIRSVRNSRAEVNVAPSKPITILVKTSDSELESFFK 
DNSNYIKRFTNPETLEISSAIATPELAMSSVITGAEIFLPLADLLNVEEELARLEKELAKWQKELDMVGKKLSNERFVANAKPEWQKEKDKQTDY 
QTKYDATIARIEEMKKLVR 

SEQ ID 723 

ATGACAGAACTATCACCTAAATACAATCCTGCCGAGGTTGAGGCAGGTCGCTATCAAAAATGGCTTGATGCAGATGTTTTCAAGCCATCAGGAGAC 
CAAAAAGCAAAACCGTATTCTATCGTGATTCCACCGCCAAATGTGACTGGTAAGTTGCACTTGGGACATGCTTGGGACACAACACTTCAAGATATT 
ATCATTCGTCAAAAACGCATGCAGGGCTTTGATACGCTTTGGCTTCCAGGGATGGACCATGCAGGAATTGCGACACAGGCTAAGGTAGAGGAGCGT 
CTGCGCGAGCAGGGGATTTCTCGTTACGACCTTGGTCGTGACAAATTCCTAGACAAGGTCTGGGAGTGGAAAGACGAATATGCCACTACGATTAAA 
GAGCAGTGGGGCAAAATGGGGCTTTCTGTGGACTACAGCCGTGAGCGCTTCACCCTTGATGAGGGCTTGTCAAAAGCAGTTCGCAAGGTTTTTGTT 
GACCTCTACAAAAAAGGCTGGATTTACCGTGGTGAATTCATCATCAACTGGGATCCTGCTGCCAGAACTGCCCTTTCTGACATCGAGGTTATCCAC 
AAGGATGTTGAGGGAGCTTTCTATCACATGAACTATATGTTGGAAGATGGCTCACGCGCCCTTCAAGTGGCAACAACGCGACCAGAAACCATGTTT 
GGAGACGTTGCCGTTGCCGTAAACCCAGAAGATCCTCGTTACAAAGATTTGATTGGCAAAAATGTTATTTTACCAATCGTGAATAAATTGATTCCA 
ATCGTGGGTGACGAGCATGCTGACCCTGAATTTGGGACTGGAGTTGTGAAAATCACGCCTGCCCATGATCCTAACGATTTCGAGGTTGGTCAACGC 
CATAATCTACCACAAGTGAATGTCATGAACGATGACGGTACCATGAATGAGTTAGCTGGCGACTTTGCAGGCATGGACCGTTTTGAAGCTCGTCAA 
GCTACCGTTGCTAAACTTGAAGAACTTGGCGCCCTAGTAAACATCGAAAAACGTGTTCACTCAGTAGGTCACTCAGAACGTTCAGGTGCAGTCGTT 
GAGCCTCGTCTATCCACTCAATGGTTTGTAAAAATGGATGAGCTTGCTAAACAAGCTATGGACAACCAAGAAACAGATGACCGAGTAGATTTCTAC 
CCACCACGTTTCAACGATACCTTCCTCCAATGGATGGAAAATGTCCATGACTGGGTAATCTCTCGCCAATTATGGTGGGGTCACCAAATTCCTGCT 
TGGTACAATGCAGAAGGTGAGATTTACGTTGGCGAAGAAGCACCAGAAGGTGATGACTGGACTCAAGATGAAGATGTTCTTGACACTTGGTTCTCA 
TCTGCTTTATGGCCGTTCTCAACTATGGGGTGGCCTGACACAGATGTAGAAGATTTCAAACGTTATTTCCCAACCTCAACCTTAGTAACAGGTTAT 
GACATCATTTTCTTCTGGGTGTCACGTATGATTTTCCAATCGCTTGAATTTACCGGGCGTCAGCCATTCCAAAATGTCCTGATTCACGGTCTTATT 
CGTGACGAAGAAGGACGCAAAATGTCTAAATCATTGGGGAACGGGATTGATCCGATGGATGTCATTGAGAAATATGGTGCCGATAGCTTACGTTGG 
TTCCTCTCAAACGGCTCTGCCCCAGGACAAGACGTGCGTTTCTCATACGAAAAAATGGACGCCTCTTGGAATTTCATTAATAAAATTTGGAATATT 
TCTCGCTATATCCTCATGAATAATGAAGGGTTGACATTGGAAGATGCTGAAAGTAATGTGGCTAAGGTAGCTGCCTCAGAAGCTGGAAATGTGACT 
GACCAGTGGATTCTCCACAATCTCAATGAAACCATCGCTAAAGTGACAGAAAACTTTGACAAGTTTGAGTTTGGTGTGGCAGGACACATTCTTTAC 
AACTTTATTTGGGAAGAATTTGCCAACTGGTATGTGGAATTGACCAAGGAAGTGCTGTATAGCGACAACGAAGCTGAAAAAGTTATCACGCGCTCT 
GTCCTTCTTTATACTTTGGACAAGATTTTACGTCTCCTTCACCCAATCATGCCATTTGTAACAGAAGAAATTTACGCTCAATATGCCCAAGGTTCT 
ATTGTGACGGTGGACTATCCTGTGGTTCGCCCAGCTTTTGAAAATGAAGCTGCGCATAAAGGTGTGGAAAGTTTGAAAGACCTGATTCGTGCAGTT 
CGTAATGCGCGCGCTGAAGTTAACGTGGCACCATCAAAACCAATCACCATTTTGGTGAAGACAGCAGATAGTGAATTAGAAGACTTTTTCAACAGC 
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AATATCAACTACATCAAATGCTTCACTAACCCTGAAAAATTAGAAATCAGCTCAGCCATTGCTGCGCCAGAACTGGCTATGACCAGCATCATCACA 
GGTGCTGAAATCTACTTGCCACTAGCAGATTTGCTTAACGTGGAAGAAGAACTTGCTCGCCTAGATAAAGAACTGGCTAAATGGCAAAAAGAACTG 
GACATGGTCGGCAAAAAACTCGGCAACGAACGCTTTGTTGCCAACGCCAAACCAGAAGTTGTCCAAAAAGAAAAAGACAAACAAGCTGACTACCAA 
GCTAAGTACGACGCAACCCAAGAACGGATTGCAGAGATGAAGAAAATTAAATCA 

SEQ ID 724 

MTELSPKYNPAEVEAGRYQKWLDADVFKPSGDQKAKPYSIVIPPPNVTGKLHLGHAWDTTLQDIIIRQKRMQGFDTLWLPGMDHAGIATQAKVEER 
LREQGISRYDLGRDKFLDKVWEWKDEYATTIKEQWGKMGLSVDYSRERFTLDEGLSKAVRKVFVDLYKKGWIYRGEFIINWDPAARTALSDIEVIH 
KDVEGAFYHMNYMLEDGSRALQVATTRPETMFGDVAVAVNPEDPRYKDLIGKNVILPIVNKLIPIVGDEHADPEFGTGWKITPAHDPNDFEVGQR 
HWLPQVNVMNDDGTMNELAGDFAGMDRFEARQATVAKLEELGALVNIEKRVHSVGHSERSGAWEPRLSTQWFVKMDELAKQAMDNQETDDRVDFY 
PPRFNDTFLQWMENVHDWVISRQLWWGHQIPAWYNAEGEIYVGEEAPEGDDWTQDEDVLDTWFSSALWPFSTMGWPDTDVEDFKRYFPTSTLVTGY 
DIIFFWVSRMIFQSLEFTGRQPFQNVLIHGLIRDEEGRKMSKSLGNGIDPMDVIEKYGADSLRWFLSNGSAPGQDVRFSYEKMDASWNFINKIWNI 
SRYILMNNEGLTLEDAESNVAKVAASEAGNVTDQWILHNLNETIAKVTENFDKFEFGVAGHILYNFIWEEFANWYVELTKEVLYSDNEAEKVITRS 
VLLYTLDKILRLLHPIMPFVTEEIYAQYAQGSIVTVDYPWRPAFENEAAHKGVESLKDLIRAVRNARAEVNVAPSKPITILVKTADSELEDFFNS 

AKYDATQERIAEMKKIKS AI ^ PELMTSIITG ^ 

SEQ ID 725 

TTGTGGCGATATGCGCTTTGGTTTACTGCGAAGCGAGTGGGAGAAAAAAAGAAGATGAATATTATTATCATCGGAGCACAAGCTTCTGGGAAAATG 
ACAATTGGTCAGGAAATCGCAAAACAGACAGGCATGACCTTATTCCATAACCATGATTCTATAGATTTTGTTTTACGCTTCATGCCATGGTCTCCA 
GATAGTATTGCTCTAACGGAGTCTATTCGCTTTAAATTTTTTGAAACGTTTGCTAAGACTGGTCAAGAAATGATTTTTACTATTGTAATTGATTTC 
AATGATTCAAGAGATGTAGTATTTCTAGAAAAGATTCAAATAGTTTTTCAATCTCACAACCAAGAGGTATTATTTGTAGAATTAGAAACAGAGCTA 
AGTGAGCGTCTCAAACGAAATCGCACAGAAAATCGCCTCAAGCATAAGCCTTCAAAACGTGATATCAAATGGTCAGAGAGCGATATTTGTTCAACC 
ATGGATTACGCTATCTTTAATCCTGAAGTAGCCCCAGAAGCGCTTACATATTATCATAAAATCAATAATACTTGCTTAACTGCTACTGAAACAGCA 
TATCTTATTATTCAAAAAATAAACCAAATCAAGGAGAAAAAC 

SEQ ID 726 

MWRYALWFTAKRVGEKKKMNIIIIGAQASGKMTIGQEIAKQTGMTLFHNHDSIDFVLRFMPWSPDSIALTESIRFKFFETFAKTGQEMIFTIVIDF 

NDSRDWFLEKIQIVFQSHNQEVLFVELETELSERLKRNRTENRLKHKPSKRDIKWSESDICSTMDYAIFNPEVAPEALTYYHKINNTCLTATETA 
YLIIQKINQIKEKN 

SEQ ID 727 

GTGGGAGGAGCAGAAACAAAAATGAACCTTATCATCATTGGTGCTCAAGCGTCGGGCAAGATGACCATTGGGCAAGAAGTTGCCAGGCAGACAGGC 

ATGACTTTGTTTCATAATCACGATTCTATTGACTTTGTTTTACGGTTTATGCCTTGGTCTCAAGAGAGCACTGCCTTGATTGAACGTATCCGTTTT 

GCTTTTTTTGAAACCTTTGCTAAGACAGGTCAAGACATGATTTTTACTATTGTAATTGACTTCAATGATCCAAATGATGTAGCAATGCTTGAAAAG 

ATTCAGGCTGTTTTTCAGTCTTATGACCAAGAGGTTCTCTTTGTCGAATTAAAAACAGATATAGAGGAACGTCTTAAACGCAATCGCACAGAAAAT 

CGTCTCAAACATAAACCTCTTAAACGCAACATCGAGTGGTCAGAACAAGATATTCAATCCACGATGGCATATGCTGTTTTTAATCCAGAAGAACCA 

CCCAAAACGCTCACGCATTACCAAAAAATCAATAATACCCAGCTCACCGCTGCTGAAACAGCGCAGCTTATTATCCAAAAAATGACTCATATCAAG 
GAGAAC """ 

SEQ ID 728 

VGGAETKMNLIIIGAQASGKMTIGQEVARQTGMTLFHNHDSIDFVLRFMPWSQESTALIERIRFAFFETFAKTGQDMIFTIVIDFNDPNDVAMLEK 

IQAVFQSYDQEVLFVELKTDIEERLKRNRTENRLKHKPLKRNIEWSEQDIQSTMAYAVFNPEEPPKTLTHYQKINNTQLTAAETAQLIIQKMTHIK 
EN 

SEQ ID 729 

ATGATTAAGATACTTGGAGAAATCGTAGATAACCAGCTACCTGTTGTGGAAACGAATCGTCTGTTGTTGCGTCAACGCAAGTTAGAAGATGCTAAG 

GAGATATTTGAATTTGTCAAACTTGATGAGGTGAGTTATCCAGCAGGTTTTCCGGCTGTTAAAAGCTTGGAAGAAGAGATAACCTATATTCAAGAG 

ATTTATCCAACTAATCTTGAAAAAGAAAAGTTACCCTCTGGTTATGCTATTACTCTAAAAGGCGATGATAAGGTAATTGGTTCAGTAGATTTTAAC 

CATCGCCACGAAGATGACATTTTTGAAATTGGCTACCTGCTCCACCCTGATTATTGGGGACAAGGCATTGTGCCAGAAGCAGCTTCAGCCCTTGTG 

GAGATAGGTTTCACACTGCTAGGACTACATAAGATTGAGCTGGGATGCTATGACTATAATAAGCAAAGTCAGGCGGTTGCGCGCAAATTAGGTTTT 

ACTTTAGAGGCTAATATTCGTGATCGAAGAGATGCCCAGGGGAAACGTTGTGGCGATATGCGCTTTGGTTTACTGCGAAGCGAGTGGGAGAAAAAA 
AGAAGA 

SEQ ID 730 

MIKILGEIVDNQLPWETNRLLLRQRKLEDAKEIFEFVKLDEVSYPAGFPAVKSLEEEITYIQEIYPTNLEKEKLPSGYAITLKGDDKVIGSVDFN 

HRHEDDIFEIGYLLHPDYWGQGIVPEAASALVEIGFTLLGLHKIELGCYDYNKQSQAVARKLGFTLEANIRDRRDAQGKRCGDMRFGLLRSEWEKK 
RR 

SEQ ID 731 

TTGCATAAAATTGAGCTGGGTTGCTACGACTACAACAAGCAAAGTCAGGCAGTGGCTCGCAAATTAGGCTTTACCTTAGAAGCCAATGCCCGTGAC 
CGTAAGGACGTTCAAGGTCGCCGCTGTGGCGACATGCGTTTTGGGTTACTGAGAAGTGAGTGGGAGGAGCAGAAACAAAAA 

SEQ ID 732 

LHKIELGCYDYNKQSQAVARKLGFTLEANARDRKDVQGRRCGDMRFGLLRSEWEEQKQK 

SEQ ID 733 

TTGAAACAAAACGAGTTGCGGATGTTATCATCCGAATTTGGGTGGTACCGCGGAAATCGTAACACGAAATTCGTCCCTGTCAGAATTGACAGGGAT 

TTTTTGTATTTAGGAGTGAGGAGATTGAAGTATATGCAGATTCTAGAAGATTTCGATGGCAAAGCATTACCAAAACTAGAAACGGATCGGCTTATC 

TTGCGTCAGCGAACGGTGGGGGATGTCCCAGCCATGTTTGATTACGTTTGCTTGGAAGAGGTTGCCTATCCAGCAGGACTCAGCCCAATAGCTTCT 

TTAGAAGATGAGTACGATTATTTTGAAAATCGCTACTATCAAAATCTGGAAAAGGCAAAATTACCATCTGGTTATGGTATTACCGTTAAAGGAAGT 

GATCGTATTATCGGATCCTGCGCCTTTAACCATCGCCATGAAGACGATGTTTTCGAGATTTGCTATCTGCTTCATCCTGACTACTGGGGTCATGGC 

TATATGACAGAAGCTGTCGCCGCTTTGATTGAAGTCGGTTTTACCCTTCTCAATCTCCACAAAATCGAAATCCGCTGCTATGATTACAATAAGCAA 

AGCCGGCGCGTGGCAGAAAAACTAGGATTCACCCTTGAAGCTACCATTCGTGATCGTAAGGATAATCAAGACAATCGCTGTGTCAATTTGATATAT 
GGTTTGCTGAGGAGTGAGTGGGAG 

SEQ ID 734 

MKQNELRMLSSEFGWYRGNRNTKFVPVRIDRDFLYLGVRRLKYMQILEDFDGKALPKLETDRLILRQRTVGDVPAMFDYVCLEEVAYPAGLSPIAS 
LEDEYDYFENRYYQNLEKAKLPSGYGITVKGSDRIIGSCAFNHRHEDDVFEICYLLHPDYWGHGYMTEAVAALIEVGFTLLNLHKIEIRCYDYNKQ 
S RRVAE KLGFTIiE AT I RDRKDNQDNRC VNL I YGLLRS EWE 

SEQ ID 735 

ATGGGATTTCAAAACACCTCTAAGTTAATTTATTCTAGCAAAATAAGGCTACTTTCGCAAGGTAAATCAAATrATTTrGCAAAAACAACACCATTA 

TCAACTAACTGTTTAATAGCTGCTGGACCAATACCTTTTAGTGCTAAAACATCTGCTTCACTTACTTTCGCAAATGCTTCAAGGCTGACAAGGCCA 

GCTTCTTTTAAAACATCTTGTTTATTAGCAGTTAAACCTTCTAAAAGATCGACTGCCTTTGGCGCTTCAGGAGCCGTCTTTTTCGGTAATGCGACT 
TCTTGTAAAGTT 

SEQ ID 736 
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MGFQNTSKLIYSSKIRLLSQGKSNYFAKTTPLSTNCLIAAGPIPFSAKTSASLTFANASRLTRPASFKTSCLLAVKPSKRSTAFGASGAVFFGNAT 
SCKV 

SEQ ID 737 

ATGAGGAGAAAGCATTATACAATGGCAAAGCGTATTAAACCGAATAASAAAAGAGAGCTTTTGAAAGCTAAAGGGATCAATTGGAAGGATGTTCGA 
CTATCTCAAACTTTACAAGAAGTCGCATTACCGAAAAAGACGGCTCCTGAAGCGCCAAAGGCAGTCGATCTTTTAGAAGGTTTAACTGCTAATAAA 
CAAGATGTTTTAAAAGAAGCTGGCCTTGTCAGCCTTGAAGCATTTGCGAAAGTAAGTGAAGCAGATGTTTTAGCACTAAAAGGTATTGGTCCAGCA 
GCTATTAAACAGTTAGTTGATAATGGTGTTGTTTTTGCAAAA 

SEQ ID 738 

MRRKHYTMAKRIKPNKKRELLKAKGINWKDVRLSQTLQEVALPKKTAPEAPKAVDLLEGLTANKQDVLKEAGLVSLEAFAKVSEADVLALKGIGPA 
AIKQLVDNGWFAK 

SEQ ID 739 

GTGGCAAAACAAAAAAATCGTAAAAAAGCATTGAAATTAGAAATGAAGCGTAATGGCTTGTTAAAAAAAGCAGGTCAAGTTTTTGATAAGGCAGTT 
GAAAGTGTTGAAACAGCTGTGGATAAAACCATTTCTGCTGGTAAAAATCTTGTGGAAAAAGGCAGCCAAACAGTTGAAAACCTGACAGCAAGCAAG 
GAAAGACTTACTCTTGATGAGTTTGCAGGGCAGCCAGTTGTAGCTGGTATCCGCTCTGACCTTGTCGAAACCCTATATGCAGAAGGCATCCATTCA 
GCGCAAGCTTTTAAGGAGTGGACAGAAAAAGACCTCCTTGCTCTTAAGGGCATTGGTCCAGCAACGGTTAAAAAATTGGTCGAAAATGGTGCAAGC 
TTTAAAAAA 

SEQ ID 740 

VAKQKNRKKALKLEMKRNGLLKKAGQVFDKAVESVETAVDKTISAGKNLVEKGSQTVENLTASKERLTLDEFAGQPWAGIRSDLVETLYAEGIHS 
AQAFKEWTEKDLLALKGIGPATVKKLVENGASFKK 

SEQ ID 741 

ATGTCATACGAACAAGAATTTTTAAAAGACTTTGAAGAGTGGTTACAATCGCAAATAAGTATCAACCAAATGGCAATGGACAGTGCAAAGAAAGTT 
TTAGAGGAAGATAAGGATGAGCGAGCAGCAGATGCGTATATTCGTTATGAGAGTAAGTTAGACGCTTATCGCTTTTTGCAAGGGAAATTTAATAAC 
TATCATAACCAAAAATCTTTCCATGATTTGCCTGATGGTCTTTTTGGACAACGTCATTAT 

SEQ ID 742 

MSYEQEFLKDFEEWLQSQISINQMAMDSAKKVLEEDKDERAADAYIRYESKLDAYRFLQGKFNNYHNQKSFHDLPDGLFGQRHY 

SEQ ID 743 

ATGTCTTATGAAAAAGAATTTTTAAAAGATTTTGAAGACTGGGTTAAAACTCAGATTCAAGTCAATCAGCTAGCCATGGCAACCAGTCAAGAAGTT 
GCCCAAGAAGATGGCGATGAAAGGGCTAAAGATGCCTTTATTCGTTATGAAAGTAAGTTAGACGCCTACGAATTTTTACTAGGTAAATTTGACAAT 
TATAAAAATGGTAAAGCCTTTCACGATATTCCAGATGAGTTATTTGGAGCAAGGCATTAT 

SEQ ID 744 

MSYEKEFLKDFEDWVKTQIQVNQLAMATSQEVAQEDGDERAKDAFIRYESKLDAYEFLLGKFDNYKNGKAFHDIPDELFGARHY 

SEQ ID 745 

ATGTCCCCGTTAGGAATGATTAAAGATGAAGGTTTATTCAATACCATTAAAATCATCAGCCGGGGACTGAAAAATGAACGATGCCCTCATCCAAAA 
TTAATAAATGTTTTGGAAAGAAAACTTGAAATTATCCTTGGTGATCAGAAACATATCCTTGAAAAAGATAGCCTTATTAGCCTCTCTCCACAAGAA 
ACACACCATTTAAGAGCTATTGAAAATAGTAAATTTCTCCAAATAGAATTAGAC 

SEQ ID 746 

msplgmikdeglfntikiisrglknercphpklinvlerkleiilgdqkhilekdslislspqethhlraienskflqield' 
SEQ ID 747 

atgattgaaaatctctctcaattggtgcaatatcatgatcatcaggtggctagccgatccttgagccgtctactgggattatctcaatctattgtt 
ttatatgccatggcccaaggagaaagcattagtcaagagactagtccaagagataaagtaatacttgttttagaaggtcagctcattttcgattta 
gaggatcaaaaacaggtcctaactcaagaaagtctcatagccatacctgcccaaaaagtccatcatttagaagctaaaaccgattgtaaactatta 
caagtgcttttagat 
SEQ ID 748 

MIENLSQLVQYHDHQVASRSLSRLLGLSQSIVLYAMAQGESISQETSPRDKVILVLEGQLIFDLEDQKQVLTQESLIAIPAQKVHHLEAKTDCKLL 
QVLLD 

SEQ ID 749 

TTGCTTGAACTAAAATTTCAACAAGAAAGAATGCTGAAAGGTTTGCATATAAAAAATACAGATCAATTGATTTTTTATGACTATAGGTTTGGTATG 
ATATCAAATGATGCTGTTAACAAATTCTTGGCAAGCTCATTGGAAAAATTAGAAATAGAATCTAAGATGTCATCAACAGGTGCTAGACATACTTAT 
GGAAGTTATTTGTTGGCTAACGGAGTAGATATTTGGGCGGTTGCAAAATTAATGGGGCATAAAGATATCAAACAATTAATAGAAACATATGGTCAT 
TTGCTTCTG 

SEQ ID 750 

MLELKFQQERMLKGLHIJCNTDQLIFYDYRFGMISNDAVNKFLASSLEKLEIESKMSSTGARHTYGSYLLANGVDIWAVAKLMGHKDIKQLIETYGH 
LLL 

SEQ ID 751 

ATGAAAAAGAAATTATTAGGATTGATGATTTTAGCTATATCTACAGTATTTTTAGTTGCTTGTTCGACTAATTCGTTAAATGTAAAGTATTATAAA 
GTATATGATGGTGAAAAAATGTTAGTTTTAGAAATTAATGATGAATCAGGAATTTATCATAATGAAGGAAACTTTGTAGTAACTAATATTGATACT 
AAAAGTAAAAGTTTTGTACTTAAAGGTGGGTCTGCTAAGTATACTGTTTTATATGATGTTAAAAGTGATGGTAAATTGAATGTTGATTTAGGGAAC 
TTTTATTATAATGCTTCTGGTAAGGAGACATATTATAAAGAAGGTAGCAAGGCTTTAGAAAAAGCATTAAGAGATAAAGAA 

SEQ ID 752 

MKKKLLGLMILAISTVFLVACSTNSLNVKYYKVYDGEKMLVLEINDESGIYHNEGNFWTNIDTKSKSFVLKGGSAKYTVLYDVKSDGKLNVDLGN 
FYYNASGKETYYKEGSKALEKALRDKE 

SEQ ID 753 ' 

ATGTCAACAGTAGCAGTAAGAGTTGATGATCAATTAAAAGATGATGCTACAGAACTTTTTCAATCCTTAGGGTTGGATATGAGCACAGCAGTAAAA 
ATGTTTTTGATTCAATCTGTTAAAACTCAAAGTATTCCTTTTGAAATAAAAAATAAATCATCTGTTTCTGATGAAGAATTTCAAAATTTGGTAGAA 
ACAAAATTAAAGGGAATACGAGTTAAGGCTAGTGATCCAGAAAGTGTAAATGCGTTTTTTGGAGATGAAGATTTTTCAGAATATGAGGAATATTTT 
AAA 

SEQ ID 754 

MSTVAVRVDDQLKDDATELFQSLGLDMSTAVKMFLIQSVKTQSIPFEIKNKSSVSDEEFQNLVETKLKGIRVKASDPESVNAFFGDEDFSEYEEYF 
K 

SEQ ID 755 

ATGTCGTTACAAAAAAGGAGGATAACCATGGCTAAAACGGGAACTTTGAATTTACGAGTTGATGATTCAGTAAAAAGTGCGGCAGATGATATTTTG 
AAACGCTTAGGTATTCCTATGTCAACTGCGATTGATATGTTTTTGAATCAGATTATTTTGACTGGGGGTATCCCATTTGATGTTTCTCTACCTGAA 
GCGCCTCAACGAGTTAATGTTGATTACATGAGTCAGGAGAAGTTTTATGATAAGCTTATCACCAGCTTTGAAGATGCGAAAACTTGCAACCCTCAG 
GATGTCGGGAAATTCTATTTCCAA 
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SEQ ID 756 

MSLQKRRITMAKTGTLNLRVDDSVKSAADDILKRLGIPMSTAIDMFLNQIILTGGIPFDVSLPEAPQRVNVDYMSQEKFYDKLITSFEDAKTCNPQ 
DVGKFYFQ 

SEQ ID 757 

GTGACTTACCCAGATGGTTCAAAAGATACTGTAGATGTGACTGTTAAGGTTGTCGATCCACGTACAGATGCCGATAAGAATGATCCAGCAGGTAAA 
GATCAGCAAGTCAATGTAGGTGAGACACCGAAGGCAGAAGATTCTATTGGTAACTTACCAGATCTTCCGAAAGGTACAACAGTAGCCTTTGAAACT 
CCAGTTGATACGGCAACACCGGGAGACAAACCAGCAAAAGTTGTTGTGACTTACCCAGATGGTTCAAAAGATACTGTAGATGTGACTGTTAAGGTT 
GTCGATCCACGTACAGATGCCGATAAGAATGATCCAGCAGGTAAAGATCAGCAAGTCAATGTAGGTGAGACACCGAAGGCAGAAGATTCTATTGGT 
AACTTACCAGATCTTCCGAAAGGTACAACAGTAGCCTTTGAAACTCCAGTTGATACGGCAACACCGGGAGACAAACCAGCAAAAGTTGTTGTGACT 
TACCCAGATGGTTCAAAAGATACTGTAGATGTGACTGTTAAGGTTGTCGATCCACGTACAGATGCCGATAAGAATGATCCAGCAGGTAAAGATCAG 
CAAGTCAATGTAGGTGAGACACCGAAGGCAGAAGATTCTATTGGTAACTTACCAGATCTTCCGAAAGGTACAACAGTAGCCTTTGAAACTCCAGTT 
GATACGGCAACACCGGGAGACAAACCAGCAAAAGTTGTTGTGACTTACCCAGATGGTTCAAAAGATACTGTAGATGTGACTGTTAAGGTTGTCGAT 
CCACGTACAGATGCCGATAAGAATGATCCAGCAGGTAAAGATCAGCAAGTCAATGTAGGTGAGACACCGAAGGCAGAAGATTCTATTGGTAACTTA 
CCAGATCTTCCGAAAGGTACAACAGTAGCCTTTGAAACTCCAGTTGATACGGCAACACCGGGAGACAAACCAGCAAAAGTTGTTGTGACTTACCCA 
GATGGTTCAAAAGATACTGTAGATGTGACTGTTAAGGTTGTCGATCCACGTACAGATGCCGATAAGAATGATCCAGCAGGTAAAGATCAGCAAGTC 
AATGGTAAAGGAAATAAACTACCAGCAACAGGTGAGAATGCAACTCCATTCTTTAATGTTGTAGCTTTGACAATTATGTCATCAGTTGGTTTATTA 
TCTGTTTCTAAGAAAAAAGAGGAT 

SEQ ID 758 

MTYPDGSKDTVDVTVKWDPRTDADKNDPAGKDQQVNVGETPKAEDSIGNLPDLPKGTTVAFETPVDTATPGDKPAKVWTYPDGSKDTVDVTVKV 
VDPRTDADKNDPAGKDQQVNVGETPKAEDSIGNLPDLPKGTTVAFETPVDTATPGDKPAKVWTYPDGSKDTVDVTVKWDPRTDADKNDPAGKDQ 
QWVGETPKAEDSIGNLPDLPKGTTVAFETPVDTATPGDKPAKVWTYPDGSKDTVDVTVKWDPRTDADKNDPAGKDQQVNVGETPKAEDSIGNL 
PDLPKGTTVAFETPVDTATPGDKPAKWVTYPDGSKDTVDVTVKWDPRTDADKNDPAGKDQQVNGKGNKLPATGENATPFFNWALTIMSSVGLL. 
SVSKKKED 

SEQ ID 759 

ATGCGTAGAGCAGAAAATAACAAACACAGCCGCTATTCCATTCGCAAACTGAGCGTTGGGGTAACGAGTATAGCAATTGCGAGTCTCTTTTTAGGA 
AAGGTTGCCTATGCCGTAGATGGCATCCCTCCAATCTCTCTTACTCAAAAGACTACAGCCACTACATCAGAAAATTGGCATCATATTGATAAGGAT 
GGCCTTATTCCTTTAGGTATAAGCTTAGAAGCTGCCAAAGAGGAATTTAAAAAAGAAGTAGAAGAATCACGTTTATCTGAAGCACAAAAAGAAACG 
TATAAACAAAAAATTAAAACTGCACCAGACAAAGATAAGCTATTATTCACGTATCATAGTGAGTATATGACAGCCGTTAAGGATCTTCCAGCGTCT 
ACTGAGTCTACTACTCAGCCAGTTGAGGCACCCGTGCAGGAGACACAGGCATCAGCTTCAGATTCGATGGTGACAGGTGATTCAACATCAGTTACG 
ACTGATTCTCCTGAGGAAACCCCATCTTCGGAAAGTCCAGTGGCCCCAGCTTTATCTGAGGCTCCAGCTCAACCAGCTGAGAGTGAGGAACCTTCA 
GTAGCAGCATCTTCTGAGGAAACCCCATCTCCATCAACTCCAGCGGCCCCAGAAACTCCTGAAGAACCAGCAGCTCCATCTCCATCACCTGAGAGT 
GAGGAACCTTCAGTAGCAGCTCCTTCTGAGGAAACCCCATCTCCAGAAACTCCTGAAGAACCAGCAGCTCCATCTCAACCAGCTGAGAGTGAAGAA 
TCTTCAGTAGCAGCTACGACAAGCCCGTCTCCATCAACTCCAGCTGAATCAGAGACTCAGACGCCACCAGCTGTTACTAAAGACTCTGATAAGCCA 
TCTTCAGCAGCTGAAAAACCAGCAGCCTCTTCACTTGTTTCAGAACAAACCGTTCAACAACCAACTTCAAAGAGATCTTCTGATAAAAAAGAAGAG 
eAAGAACAGTCTTACTCTCCAAATCGCTCATTGTCAAGACAGGTTAGGGCCCATGAGTCAGGTAAGTACTTGCCTTCAACAGGTGAAAAAGCACAG 
CCACTCTTTATAGCTACTATGACTTTGATGTCTCTATTTGGCAGTCTTTTAGTCACAAAACGCCAAAAAGAAACTAAAAAA 

SEQ ID 760 

MRRAENNKHSRYSIRKLSVGVTSIAIASLFLGKVAYAVDGIPPISLTQKTTATTSENWHHIDKDGLIPLGISLEAAKEEFKKEVEESRLSEAQKET 
YKQKIKTAPDKDKLLFTYHSEYMTAVKDIiPASTESTTQPVEAPVQETQASASDSMVTGDSTSVTTDSPEETPSSESPVAPALSEAPAQPAESEEPS 
VAASSEETPSPSTPAAPETPEEPAAPSPSPESEEPSVAAPSEETPSPETPEEPAAPSQPAESEESSVAATTSPSPSTPAESETQTPPAVTKDSDKP 
SSAAEKPAASSLVSEQTVQQPTSKRSSDKKEEQEQSYSPNRSLSRQVRAHESGKYLPSTGEKAQPLFIATMTLMSLFGSLLVTKRQKETKK 

SEQ ID 761 

GTGACTGTTAAGGTTGTCGATCCACGTACAGATGCCGATAAGAATGATACAGCAGGTAAAGATCAGCAAGTCAATGTAGGTGAGACACCGAAGGCA 
GAAGATTCTATTGGTAACTTACCAGATCTTCCGAAAGGTACAACAGTAGCCTTTGAAACTCCAGTTGATACGGCAACACCGGGAGACAAACCAGCA ' 
AAAGTTGTTGAAACTTACCCANNNNNT 

SEQ ID 762 

MTVKWDPRTDADKNDTAGKDQQVNVGETPKAEDSIGNLPDLPKGTTVAFETPVDTATPGDKPAKWETYPXX 

SEQ ID 763 

ATGTATAGAGCTATACAGAATAAAGTAAAGGAGAATATTATGTTTAGAAGGTCTAAAAATAACAGTTATGATACTTTACAGACGAAACAACGGTTT 
TCAATTAAGAAGTTTAAGTTTGGTGCAGCTTCTGTACTAATTGGTATTAGTTTTTTAGGAGGTTTTACTCAAGGGCAATTTAATATTTCTACAGAT 
ACTGTGTTTGCAGCTGAAGTAATTTCAGGAAGTGCTGTTACGTTAAACACAAATATGACTAAAAATGTTCAGAATGGTAGAGCATATATAGATTTA 
TATGATGTGAAAAATGGGAAAATAGATCCATTACAATTAATTACGTTAAATTCACCTGATTTAAAAGCTCAGTATGTCATTAGGCAAGGCGGCAAT 
TATTTCACACAACCTTCTGAATTGACTACTGTTGGTGCAGCTAGTATTAATTATACAGTATTGAAGACAGATGGAAGTCCTCATACGAAGCCTGAT 
GGACAAGTGGATATTGTAAACGTTTCATTGACTATTTACAATTCTTCAGCTTTGAGAGATAAAATAGATGAAGTTAAAAAGAAAGCGGAAGACCCT 
AAATGGGACGAGGGAAGTCGCGATAAAGTTTTGATAAGTTTAGATGATATCAAAACAGATATTGATAATAATCCTAAGACGCAATCAGACATTGCC 
AATAAAATAACTGAAGTTACTAATTTAGAAAAAATACTAGTACCTCGAATCCCAGATGCCGATAAGAATGATCCAGCAGGTAAAGATCAGCAAGTC 
AATGTAGGTGAGACACCGAAGGCAGAAGATTCTATTGGTAACTTACCAGATCTTCCGAAAGGTACAACAGTAGCCTTTGAAACTCCAGTTGATACG 
GCAACACCGGGAGACAAACCAGCAAAAGTTGTTGTGACTTACCCAGATGGTTCAAAAGATACTGTAGATGTGACTGTTAAGGTTGTCGATCCACGT 
ACAGATGCCGATAAGAATGATCCAGCAGGTAAAGATCAGCAAGTCAATGTAGGTGAGACACCGAAGGCAGAAGATTCTATTGGTAACTTACCAGAT 
CTTCCGAAAGGTACAACAGTAGCCTTTGAAACTCCAGTTGATACGGCAACACCGGGAGACAAACCAGCAAAAGTTGTTGTGACTTACCCAGATGGT 
TCAAAAGATACTGTAGATGTGACTGTTAAGGTTGTCGATCCACGTACAGATGCCGATAAGAATGATCCAGCAGGTAAAGATCAGCA^GTCAATGTA 
GGTGAGACACCGAAGGCAGAAGATTCTATTGGTAACTTACCAGATCTTCCGAAAGGTACAACAGTAGCCTTTGAAACTCCAGTTGATACGGCAACA 
CCGGGAGACAAACCAGCAAAAGTTGTTGTGACTTACCCAGATGGTTCAAAAGATCTG 

SEQ ID 764 

MYRAIQNKVKENIMFRRSKNNSYDTLQTKQRFSIKKFKFGAASVLIGISFLGGFTQGQFNISTDTVFAAEVISGSAVTLNTNMTKNVQNGRAYIDL 
YDVKNGKIDPLQLITLNSPDLKAQYVIRQGGNYFTQPSELTTVGAASINYTVLKTDGSPHTKPDGQVDIVNVSLTIYNSSALRDKIDEVKKKAEDP 
KWDEGSRDKVLISLDDIKTDIDlMPKTQSDIANKITEVTl^Era 

ATPGDKPAKVWTYPDGSKDTVDVTVKVVDPRTDADJOiroPAGKDQQVNVGETPKAEDSIGNLPDLPKGTTVAFETPVDTATPGDKPAKVVVTYPDG 
SKDTVDVTVKWDPRTDADKNDPAGKDQQVNVGETPKAEDSIGNLPDLPKGTTVAFETPVDTATPGDKPAKVWTYPDGSKDL 

SEQ ID 765 

GTGGTAACTCATATGATTGATTTTCTACTGTTGAAATCATTACACAGTCTTCTAGGTCTAACTATTACTGTTTGTGATCAAAATTTTTCTGTTATC 
AGAGAGTATAAATCCGAGAAAACTATTTCACTTTTTTACAATCATTACCTTATTTTAAGTAACTTTAGTAAAACTCAACATGATTTTTTATTTCAT 
TATGGCTCTTTAGGAGAACTTTTTCTTGTCCACCATATTCAACAATATTATATTATCATCGGTCCCTGGCGTAGCAATGTTATTGACCCTTTACTT 
CTTAAGAAAAAGCTGACTGAAACACAAATCAATGCTAGTGAACAAGACTACTTTATTGATAGACTATCCCAATTACCTTTCTTCTCACTTAGTCAA 
ATCCGAGAATTACTAATAGTAACCAATTATTGTCTAACTGGGGTTGTGAAAGATAAATTATCAGAGCCCTTACATTACTACACGAAAGGGTGGAGC 
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AACTCCTTTGATCTAGATAAAATTAAGCAATTTTCTAAACAGAATATGAGTTCTTACAAATATCAGTATCATTTTGAAAATAATATTCTAAAAGCT 
GTTAAATCAGGTAGTGAATTTCTTTTGAAAGAAACAGTGGAACAATTTAGCAATTCTATCGTACCTATAATCAGTGGAGATGAATTGCGATCTGAA 
AAAAACTACTCCATCATGATTTATGATCGTCTCTCACAGGCTACCATCCAAGCAGGACTTGATATCGAAACAGCTTATCGAGCACGAGATCGTTTT 
ATAAAAGAAAACGAGTCAACTATAAGTCTAAATGAAGTTTTAAAATTACGTGATACTGCTATCTTATTCTATACTCAACAAGTTCATTCTTTAAAA 
AAACATCTCGAAACCCCTCATTCTCAAACTATTGTCGCAGTGATTCGATATCTTGAAAATAATCTAAATCGCTTTATTAAAACAGAAGAAATAGCT 
AAAGAATGTCACATGAGTGAATCGAAGTTACGAAAACTATTTAAGCAAGAAAAACACATCACTATTCAACAATATTTTCTAAACTTAAAAATCGAA 
GCTGCTAAGCAATTACTAGATGAAAATAAGAAAGTAGAAGAAGTTTCCAATrTACTTGGATTTTCCACTTCTTCTAATTTTTCAAGGACATTTAAA 
AAAATAGTGGGAATTAGCCCACTAGAATATAAGCAAAAGCCTAAGACAATA 

SEQ ID 766 

MVTHMIDFLLLKSLHSLLGLTITVCDQNFSVIREYKSEKTISLFYNHYLILSNFSKTQHDFLFHYGSLGELFLVHHIQQYYIIIGPWRSNVIDPLL 
LKKKLTETQINASEQDYFIDRLSQLPFFSLSQIRELLIVTNYCLTGVVKDKLSEPLHYYTKGWSNSFDLDKIKQFSKQNMSSYKYQYHFENNILKA 
VKSGSEFLLKETVEQFSNSIVPIISGDELRSEKNYSIMIYDRLSQATIQAGLDIETAYRARDRFIKENESTISLNEVLKLRDTAILFYTQQVHSLK 
KHLETPHSQTIVAVIRYLENNLNRFIKTEEIAKECHMSESKLRKLFKQEKHITIQQYFLNLKIEAAKQLLDENKKVEEVSNLLGFSTSSNFSRTFK 
KIVGISPLEYKQKPKTI 

SEQ ID 767 

GTGTCCTATATGGTAAAAGATAGACAAATTCAGAAAACAAAAGTAGCGATTTATAATGCTTTTATAAGCTTGCTACAGGAAAATGATTATTCTAAA 
ATAACGGTTCAAGATGTAATCGGACTTGCAAATGTAGGAAGATCAACTTTTTACTCTCACTATGAAAGCAAAGAAGTGTTACTCAAGGAGCTCTGT 
GAAGACCTTTTTCACCACTTATTTAAGCAGGGTAGAGATGTTACGTTTGAAGAGTATTTAGTTCATATCTTAAAACATTTTGAACAAAATCAAGAT 
AGTATCGCTACGTTATTATTATCTGACGATCCCTATTTTTTATTACGCTTTAGAAGTGAATTAGAACACGATGTTTACCCTAGATTGCGTGAGGAG 
TATATTACAAAGGTGGACATTCCTGAAGATTTCTTAAAACAATTTCTTTTATCCAGTTTTATCGAGACCTTAAAGTGGTGGCTTCATCAAAGACAG 
AAAATGACTGTTGAAGATTTACTAAAATATTATTTAACTATGGTAGAGAGG 

SEQ ID 768 

MSYMVKDRQIQKTKVAIYNAFISLLQENDYSKITVQDVIGLANVGRSTFYSHYESKEVLLKELCEDLFHHLFKQGRDVTFEEYLVHILKHFEQNQD 
SIATLLLSDDPYFLLRFRSELEHDVYPRLREEYITKVDIPEDFLKQFLLSSFIETLKWWLHQRQKMTVEDLLKYYLTMVER 

SEQ ID 769 

GTGTCCGATATGACAAAAGACAGACAAATCAAAAAAACAAAAACAGCTATCTATAGTGCTTTTATTGCTTTATTACAAAAAAAAGAATATTCGAAA 
ATAACTGTTCGAGATATGATTACACTTGCTAATGTAGGGAGATCAACCTTTTATGCACATTATGAAAGCAAAGAAATGTTACTAAAAGAACTCTGT 
GAAGAACTTTTTCATCATTTGTTTAGGCAAAAAAGAAATGTGACTTTTGAGGACTATTTGGTACATATTTTAAAGCATTTTGAACAAAATAAAGAC 
AGCATTGCGACGTTGTTACTTTCTAATGATCCCTATTTTTTATTAAGATTTAAAAACGAACTAGAACATGATGTTTACCCTAACTTGCGCTGCAAG 
TATATCGACAAAACGACTATTCCAGAAGTATTCCTAAAACAATTTGTTCTATCTAGTTTTATAGAAACCTTAAAATGGTGGCTCCATCAAAGGCAA 
AGGATGTCTGCAAATGAACTATTAAAGTATTATTTAGAGCTCATAAAA 

SEQ ID 770 

VSDMTKDRQIKKTKTAIYSAFIALLQKKEYSKITVRDMITLANVGRSTFYAHYESKEMLLKELCEELFHHLFRQKRNVTFEDYLVHILKHFEQNKD 
SIATLLLSNDPYFLLRFKNELEHDVYPNLRCKYIDKTTIPEVFLKQFVLSSFIETLKWWLHQRQRMSANELLKYYLELIK 
SEQ ID 771 

ATGGAATCTGGAACACCATCTAAAAAAAGTTTCAGGGTTGATAGTAATTTAGGAAGTGCTTTAGATAAGATGAAAGTAGATATGGCAACTGATAAT 
AATGGATCAAGGATATACAACGGTTTCCAATTTAAGATAAGAGATATAACAATAATAGCTAACCACCCTAGAATATCTTCCAAAAAA 

SEQ ID 772 

MESGTPSKKSFRVDSNLGSALDKMKVDMATDNNGSRIYNGFQFKIRDITIIANHPRISSKK 

SEQ ID 773 

ATGACATCAAACAAAAAAGTGGCTATCGCTTTTATATTAAATATCAGCTTTTCCGTCCTTGAATTCATCTTTGGAAGTCTATTCTTCTCAGGAGCT 
ATCTTAGCCGATGCTGTTCATGATTTTGGTGATGCAATAGCTATTGGCATCTCAGCTACTTTAGAAAAAAAATCTAAGAAAGATGAAGATACGATA 
TTTTCATTAGGTTATAAACGTTTTAGCCTTTTAGGAGCTCTTATCACAAGTCTAATTCTTATAAGTGGATCTATCTTAGTCATGATAGAAAATATC 
CCAAAATTGTGGCATCCTACTCCTGTTAATTATCACGGCATGTTTATTCTAGCTGTCATCGCTATTATCATTAATGGTCTAGCTAGTTTTATTCTC 

AATTGGAAACCGTTGTATATCCTTGATCCATTATTATCAGTTGCCATATCTACTTTCATCTTATCTAAAGCACTTCCTAAATTACTATCAACCCTG 
AAACTTTTTTTAGATGGTGTTCCAGATTCCATAGATTACGCTGCATTACATGATGAACTTAAGGGACTTTCGCAAGTAAGATCTATCAATCAACTC 
AATATCTGGTCAATGGATGGTATTGATAATCGAGCAATCATTCACTGTTGCTTAAATCAATTGATATCTGAAAAAGATTGTAAAAGAGCTATTCGA 
ACGATTTGCCAACATTATAAGATAAACGATGTTACTGTTGAAATCGATTATTCTTTAAGAGAACATCAAAATCATTGCAAACCATTAAAAAAC 

SEQ ID 774 

MTSNKKVAIAFILNISFSVLEFIFGSLFFSGAILADAVHDFGDAIAIGISATLEKKSKKDEDTIFSLGYKRFSLLGALITSLILISGSILVMIENI 
PKLWHPTPVNYHGMFILAVIAIIINGLASFILHSGQSKHEEILSLHFLEDILGWLAIIVISLILNWKPLYILDPLLSVAISTFILSKALPKLLSTL 
KLFLDGVPDSIDYAALHDELKGLSQVRSINQLNIWSMDGIDNRAIIHCCLNQLISEKDCKRAIRTICQHYKINDVTVEIDYSLREHQNHCKPLKN 

SEQ ID 775 

ATGCCAGCAAGTAAAAAAGTCACCATTATTTTTATATTAAATCTTAGTTTTTCCCTCATTGAATTTATTTTTGGGACATTATTCTTTTCGGGTGCT 
ATTTTAGCAGATGCTGTCCACGATTTTGGAGATGCCATTGCTATTGGTATCTCAGCTATCTTAGAAAGAAAGGCTGTTAAAAAAGAGAGTCCAAAT 
TTTTCACTAGGCTATAAGCGATTTAGCCTTTTAGGAGCGCTAACGACAAATCTAATACTTATTAGCGGGTCATTATTAGTAATGATTGAAACGATA 
CCAAAATTATGGCATCCTACTATTGTTAATTATGACGGTATGTTCGTTTTAGCTATTTTTGCAATTATAATCAATGGATTTGCTAGCTTCATCATT 
CACTCTAACCAGACAAAAAATGAAGAAATATTAAGCCTTCACTTTTTAGAAGATATCCTTGGGTGGTTAGCCATTATCATACTGTCACTGATCTTA 
AAATGGAAACCTTGGTACATTCTTGATCCTTTATTATCAATTGCCATTGCTTCTTTTATATTATCTAAAGCTCTTCCAAAGTTAGTAGCAACTGCT 
AACATTTTTTTAGATGGTGTTCCTGATTCTATAGACTATTGCACTTTGCACCATGAACTCAGCCAACTTCCTCATATAGTGTCTGTTAATCAGCTT 
AATGTTTGGTCGATGGATGGTATTGATCATAGAGCAACTATACATTGCTGCTTGAGAGAATCTACCACTGAAAAACATTGCAAAAAATCTATTAGA 
CTGATTTGTCAAAGGTACAATATAAACTCAGTCACTGTGGAAATCGATACTTCTTTAAACGAACACCAACATCACTGTTCTTCTCTTTCTAGTATT 
GAAGTCAAC 

SEQ ID 776 

MPASKKVTIIFILNLSFSLIEFIFGTLFFSGAILADAVHDFGDAIAIGISAILERKAVKKESPNFSLGYKRFSLLGALTTNLILISGSLLVMIETI 
PKLWHPTIVNYDGMFVLAIFAIIINGFASFIIHSNQTKNEEILSLHFLEDILGWLAIIILSLILKWKPWYILDPLLSIAIASFILSKALPKLVATA 
NIFLDGVPDSIDYCTLHHELSQLPHIVSWQLNVWSMDGIDHRATIHCCLRESTTEKHCKKSIRLICQRYNINSVTVEIDTSLNEHQHHCSSLSSI 
EVN 

SEQ ID 777 

ATGACAGATACAATGATATTAAATGACAATCATAAAATACCAACTTTAGGTTTAGGTACGTGGATGATAGATAATGATAGGGTAGCTCAAGTTGTT 
AAAGATGCTATCGAATTAGGCTACCGCCATATTGATACTGCACAAGCATACAACAATGAAAAAGGTGTCGGTGTAGGGATTAAAGAGTCTGGTATT 
ACACGTGAATCTTTATTTGTTACGACTAAAATTGCCGCTGAACATAAAGATTATGAAAGTGCTACAAAATCAATTGATCAATCACTAGAAGCTTTA 
GGGCTTGATTATATTGATTTAATGATTATTCATAGTCCACAGCCTTGGAAGGAATGGCGTGAAACAGATAAACATTTTGACCAAGGAAATTTAGAA 
GCTTGGAGAGCTTTAGAGGATGCTCAAAAATCTGGTAAGATGAAATCCATCGGTGTCTCAAACTTTTTAGAAAAAGACTTAGAAAATATCTTAAAA 
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AATGGTCATGTTAAACCTGCTGTCAATCAAATCTTAGCTCACATCGGAAATACACCTTTCGACTTGATTGATTACTGTCAAAGTAAAGGTATTCAA 
GTTGAAGCCTATTCACCAATTGCACATGGACAAGCATTGAAATCTGATGGTATTCAAAAAATGGCTGAAAAATATGGGGTTAGTGTTGCTCAATTA 
TGTATTCAATATTTACTACAATTAAACCTGATCGTTTTACCAAAGGCTTCTAGTAAAGAACATTTACAGTCTAATCTAGACTTTGACTTTGTAATT 
AGTGACGAAGATATGTCGATATTAAAATCACTTATGTTTGACGATTATGGGGAATTTTCTAACTTCCCTGTTTTTAGTGGAAAA 

SEQ ID 778 

MTDTMILNDNHKIPTLGLGTWMIDNDRVAQWKDAIELGYEHIDTAQAYNNEKGVGVGIKESGITRESLFVTTKIAAEHKDYESATKSIDQSLEAL 
GLDYIDLMIIHSPQPWKEWRETDKHFDQGNLEAWRALEDAQKSGPCMKSIGVSNFLEKDLENILKNGHVKPAVNQILAHIGNTPFDLIDYCQSKGIQ 
VEAYSPIAHGQALKSDGIQKMAEKYGVSVAQLCIQYLLQIiNLIVLPKASSKEHLQSNLDFDFVISDEDMSILKSLMFDDYGEFSNFPVFSGK 

SEQ ID 779 

GTGATGGTAACAACAGTAAAAATGACAAGTGGCTATGAGATTCCCGTTTTAGGATTTGGAACTTACCAAGCAGCCGATGGTGAGGAAGCTTACCAA 
TCTACCTTAGCAGCCATCAAGGCTGGCTATCGTCATATTGATACTGCAGCTATTTATAAAAATGAAGAAAGTGTGGGTCGTGCCATCAAGGATTCT 
GGGGTTCTACGAGAAGACTTATTTATTACAACTAAACTCTGGAATGACGCCCATAGTTATGAAGGGGCAAAAGACGCTTTAGCTGCTTCTCTTGAC 
CGTCTTGGTCTGGATTATGTGGATCTCTATCTTATCCATTGGCCAAACCCAAAAGCTCTGCGTAACACTTGGAAAGAGGCAAATGCCCAAGCATGG 
CAATATATGGAAGAGGCGGTTGAAGCAGGGCTTATTAAAAGCATTGGCGTCAGCAATTTTATGGTGCATCATCTAGAAGCTCTTCAAGAGACAGCT 
AAAATAACTCCAGCAATTAATCAGATTCGATTAGCCCCAGGTTGCTATCAAAAGGAAGTGGTTGATTATTGTAAGGCAAATGAGATTTTATTGGAA 
GCTTGGAGTCCTCTAGGACAAGGGGAGATTTTTGATAATGAGACTATGCAGCAGTTAGCTAATAAATATGACAAAACAGTGGCACAAGTTGCCTTA 
GCTTGGTCGCTGGCAGAAGGTTTTATTCCCTTGCCAAAATCGGTGCATGATGAGCGCATCAAGGAAAATATGGCTATTTTTGATGTGAGCTTGACA 
CAAGAAGATAAAAAAACAATTCGCTATCTCTCAGGAATGTCAGCGATTCCTAACCCTGATACTACAAGTTTT 

SEQ ID 780 

VMVTTVKMTSGYEIPVLGFGTYQAADGEEAYQSTLAAIKAGYRHIDTAAIYKNEESVGRAIKDSGVLREDLFITTKLWNDAHSYEGAKDALAASLD 
RLGLDYVDLYLIHWPNPKALRNTWKEANAQAWQYMEEAVEAGLIKSIGVSNFMVHHLEALQETAKITPAINQIRLAPGCYQKEWDYCKANEILLE 
AWSPLGQGEIFDNETMQQLANKYDKTVAQVALAWSLAEGFIPLPKSVHDERIKENMAIFDVSLTQEDKKTIRYLSGMSAIPHPDTTSF 

SEQ ID 781 

GTGATTTTGTTATTGTTCCCTTTACACATGGCTGTGGCCAATGTCCGTCTTGTAAGGCTGGATTTGATGGAAATTGTACAAATCATCAAGCTGCAA 
AAAATG 

SEQ ID 782 

MI LLLFPLHMAVANVRLVRLDLME IVQII KLQKM 

SEQ ID 783 

ATGAAAGTAGCTACATTTATTGAACCTGGCAAAATGGTTATAACTGATACACCAAAACCAGTCATTGAACAAGAGACAGATGCTGTTATCAAAATT 
GTTAGAGCCTGTGTTTGTGGTTCAGACTTGTGGTGGTATCGTGGTATTTCAAAACGTGAAAGTGGTTCTTTTGCAGGTCATGAGGCTATTGGTATC 
GTTGAGGAAGTTGGTACTAAAGTAACTGACGTGTCAAAAGGTGATTTTGTTATTGTTCCCTTTACACATGGCTGTGGCCAATGTCCGTCTTGTAAG 
GCTGGATTTGATGGAAATTGTACAAATCATCAAGCTGCAAAAAATGTAGGATACCAAGGTCAATATCTACGTTATACTAATGCAAACTGGGCATTG 
GTTAAGATCCCAGGACAACCTTCTGATTATGATAATGAGACTCTTAACTCTCTGCTCACCTTATCAGATGTAATGGCAACTGGTTATCATGCTGCA 
GCAACTGCAGAAGTTAAAGAAGGTGACACGGTAGTTGTCATGGGAGATGGTGCTGTTGGACTCTGTGGTGTTATCGCTGCTAAAATGTTAGGTGCT 
AACCGTATCATTGCAATGAGTCGTCACAAAGATAGGCAGGAACTAGCATTGACTTTTGGTGCAACGGATATTGTCGAAGAACGGGGTGACGAAGCC 
GTTAAACGTGTTTTAGATTTAACCAATCAAGCAGGTGCCGATGCTGTTTTAGAATGTGTTGGTACAGAGCAGTCTGTTGATACAGCTACCCAAATT 
GCTAGGCCTGGTGCTGTCATAGGACGTGTTGGTATCCCACAAAATCCAGACATGAATACCAATAATTTATTCTGGAAAAATATCGGCCTTAGAGGT 
GGCATTGCTTCTGTAACAACATTTGATAAGTCTGTCCTTTTAGATGCTGTTCTAACTCATAAAATTAACCCAGGCTTAGTTTTTACAAAATCCTTT 
GTATTAGATGATATTCAAAAGGCTTATGAAGCAATGGATAAACGTGACGCTATCAAATCCTTAGTGATTGTTGAC 

SEQ ID 784 

MKVATFIEPGKMVITDTPKPVIEQETDAVIKIVRACVCGSDLWWYRGISKRESGSFAGHEAIGIVEEVGTKVTDVSKGDFVIVPFTHGCGQCPSCK 
AGFDGNCTNHQAAKNVGYQGQYLRYTNANWALVKIPGQPSDYDNETLNSLLTLSDVMATGYHAAATAEVKEGDTVWMGDGAVGLCGVIAAKMLGA 
NRIIAMSRHKDRQELALTFGATDIVEERGDEAVKRVLDLTNQAGADAVLECVGTEQSVDTATQIARPGAVIGRVGIPQNPDMNTNNLFWKNIGLRG 
GI AS VTTFDKS VLLDAVLTHKINPGLVFTKS FVLDD I QKAYEAMDKRDAI KSLVI VD 

SEQ ID 785 

ATGAATTGGTTGATTACCTCTCAACCTTATAAGAAGTTAAATATGAAAGCAGCAACTTACCTTTCAACCGGAAATCTACAGCTCATAGACAAACCA 
AAACCAGTCATTATAAAGCCTACAGATGCTATCGTCCAGTTGGTAAAAACCACTATTTGTGGAACTGATTTGCATATCTTAGGTGGGGATGTTCCC 
GCATGTAAAGAAGGAACAATCCTTGGTCATGAAGGAATTGGAATTGTTAAGGAGGTCGGTGATGCGGTTACTAACTTTAAAATCGGAGATAAAGTG 
ATTATTTCTTGCGTCACATCATGTCATACCTGTTATTATTGTAAACGAGGCCTTTCGTCACATTGTCAAGATGGCGGTTGGATTCTTGGCCATTTA 
ATTAATGGAACACAAGCAGAATATGTCCATATCCCACATGCAGATGGTAGTCTCTATCATGCTCCTGATACGATTGATGATGAGGCACTTGTCATG 
CTTTCTGATATTTTACCAACTTCATATGAAATTGGTGTCTTGCCATCACATGTCAAGCCTGGAGATAATGTTTGTATTGTTGGTGCCGGTCCAGTA 
GGACTCGCAGCCCTACTAACCGTTCAATTTTTCTCTCCAGCCAATATTATTATGGTCGACTTATCTCAAAATCGCCTTGAAGCAGCTAAAACATTT 
GGAGCCACACACACGATTTGTTCAGGAAGTAGTGAAGAAGTCAAGGCTATCATTGACGATATAACCAATGGACGTGGTGTCGATATTTCCATGGAG 
TGTGTTGGTTATCCCGCGACATTTGATATTTGTCAAAAAATTATATCAGTAGGTGGGCATATTGCTAACGTTGGGGTTCATGGGAAACCAGTTGAT 
TTCAACCTGGATGAATTATGGATTAAAAATATCACCTTAAACACTGGACTTGTTAATGCCAATACAACTGAAATGCTACTAAATGTCTTGAAAACT 
GGAAAGATTGACGCAACAAGACTTATTACACATCATTTTAAACTTTCAGAAGTTGAAAAAGCTTATGAAACCTTTAAACATGCTGGTGCAAATAAC 
GCCTTGAAAGTTATTATTGATAATGATATTAGC 

SEQ ID 786 

MNWLITSQPYKKLNMKAATYLSTGNLQLIDKPKPVIIKPTDAIVQliVKTTICGTDLHILGGDVPACKEGTILGHEGIGIVKEVGDAVTNFKIGDKV 
IISCVTSCHTCYYCKRGLSSHCQDGGWILGHIiINGTQAEYVHIPHADGSLYHAPDTIDDEALVMLSDILPTSYEIGVLPSHVKPGDNVCIVGAGPV 
GLAALLTVQFFSPANIIMVDLSQNRLEAAKTFGATHTICSGSSEEVKAIIDDITNGRGVDISMECVGYPATFDICQKIISVGGHIAHVGVHGKPVD 
FNLDELWIKNITLNTGLVNANTTEMLLNVLKTGKIDATRLITHHFKLSEVEKAYETFKHAGANNALKVIIDNDIS 

SEQ ID 787 

ATGCAAGAAACAACTAAGTCTATCTTTCCTAAGGGTGAAAAAAATCCATATGGTGAATTCTTTATTGGGCAATCCTATCTCGCAGCATTAGCAAAA 
TCTCCAGATGGGAATGTTTCAGTTGGAAATGTAACCTTTGAAGCAGGCTGTCGTAATAATTGGCATGTTCATTTGGACGGTTATCAAATCCTTCTC 
GTTACAGAAGGTTCAGGTTGGTACCAAGAAGAAGGAAAAGAAGCAGTGTCATTAAAACCAGGCGACGTTATCGTTACAGATAAAGGTGTTAGACAT 
TGGCATGGTGCTAAAAAAGATTCTGAATTTGCACATATTGCGATTACAGCTGGTAAGAGTGAGTTTTATGAAGCTGTTAGTGATGAAGAATATTCA 
AGACTAGGT 

SEQ ID 788 

MQETTKSIFPKGEKNPYGEFFIGQSYLAALAKSPDGNVSVGim'FEAGCRHNWHVHLDGYQILLVTEGSGWYQEEGKEAVSLKPGDVIVTDKGVRH 
WHGAKKDSEFAHIAITAGKSEFYEAVSDEEYSRLG 

SEQ ID 789 

ATGAAAGAAAAACAAACAGCCGGACGTCGTCAATTAGAAGAATTTGCACCTGAATTTGCCAGATATAATGATGATATTTTATTTGGTGAGGTTTGG 
GCAAAAGAGGATCATTTAACAGATAAAACACGTTCTATTATTACTATATCTGCCTTAATTAGCGGAGGAAATCTTGAACAGTTAGAGCATCATCTT 
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CAATTTGCCAAACAAAACGGAGTTACTAAAGAAGAAATTGCTGACATTATCACTCACCTCGCTTTTTATGTTGGATGGCCAAAAGCTTGGTCAGCC 
TTTAATAAAGCTAAGGAAATTTGGATA 

SEQ ID 790 

MKEKQTAGRRQLEEFAPEFARYNDDILFGEVWAKEDHLTDKTRSIITISALISGGNLEQLEHHLQFAKQNGVTKEEIADIITHLAFYVGWPKAWSA 
FNKAKEIWI 

SEQ ID 791 

ATGCTTACTATTCAAGAAATGAAAGATACAACCTTTGAATTACAAGAAAATTTTAGAAGGTTAAATTATCCTATTAAACAAGTTGCTAAAGACTTG 
CAACTTAATATCAGTGAAGTTGAATCTCTTTTAAGTCTTGATGTTACTTATCCTGGAGATGTTTGTATGCTGAGAGATTATCTAGAAGATATGTTG 
AAAAAAGAGGGTAAAGAAGTTTATCCATTTTCTAGATTAGCATCTCATTCAGCAAATCGTTGGTACCCTTATGAGACACCATGGCGTTAT 

SEQ ID 792 

MLTIQEMKDTTFELQENFRRLNYPIKQVAKDLQLNISEVESLLSLDVTYPGDVCMLRDYLEDMLKKEGKEVYPFSRLASHSANRWYPYETPWRY 

SEQ ID 793 

ATGCTATCATTTCAAATTGTTGAAAAGCCAGCAATGATACTTGCTGGAGTAACTTTAGAAAATGTAAAGTCAAATCAAGAAGGTATCCAGCAAGCC 
ATTGGCATTTGTAAAACACAACCTGATTTTCGTTTCGATTACAGTGCCACTTATCAAGTAGAGACAAGTGTCCAAGCCCCAAAAGGGTTAGAAATT 
AT.TAGGATCCCAAGCGCTACCTATGCAGTCATTTCTGTTAAAGGTCCAATGCCATCGAGTCTTCAAGAAACATGGCGAAAAATAATACAAGGATTT 
TTTCAAGAGAATAATCTAAAACCAGCTAACTCGCCAAACTTAGAAATTTATTCATCTCAACATCCACAAGATACTGATTATCAAATGGAAATTTGG 
CTTGCTATCGCAGATATTACTAATAACTCGAAAACAAACTTAATC 

SEQ ID 794 

MLSFQIVEKPAMILAGVTLENVKSNQEGIQQAIGICKTQPDFRFDYSATYQVETSVQAPKGLEIIRIPSATYAVISVKGPMPSSLQETWRKIIQGF 
FQENNLKPANS PNLE I YSSQHPQDTDYQME I WLAI AD I TNNSKTNLI 

SEQ ID 795 

ATGATTACACAAGAAATGAAAGAGATTATTAATAGTCAGTTAGCAATGGTCGCGACGGTTGATGCTAAAGGTCAACCCAATATTGGCCCAAAACGT 
TCTATGCGTCTCTGGGATGATAAAACGTTTATTTATAATGAAAATACAGATGGTCAAACTCGTATTAACATTGAAGATAATGGGAAAATTGAAATT 
GCCTTTGTTGATCGTGAACGTCTTTTAGGTTACAGGTTTGTGGGAACTGCTGAAATTCAAACAGAAGGTACTTATTACGAAGCAGCGAAAAAATGG 
GCAGAAGGACGCATGGGGGTTCCGAAAGCAGTTGGTATTATTCATGTCGAGCGTATTTTTAATTTACAATCTGGTGCTAATGCAGGTAAAGAAATC 
ACT 

SEQ ID 796 

MITQEMKEIINSQLAMVATVDAKGQPNIGPKRSMRLWDDKTFIYNENTDGQTRINIEDNGKIEIAFVDRERLLGYRFVGTAEIQTEGTYYEAAKKW 
AEGRMGVPKAVGI IHVERI FNLQSGANAGKEIT 

SEQ ID 797 

ATGATAACACAAGAAATGAAAGATCTTATTAATAACCAATTAGCAATGGTTGCGACGGTTGATGCCAAAGGTCAACCCAATATTGGTCCAAAACGT 
TCTATGCGTCTCTGGGATGATAAAACATTTATTTATAATGAAAATACAGATGGTCAAACTCGTATTAACATTGAAGATAATGGGAAAATTGAAATT 
GCCTTTGTTGATCGTGAGCGCCTTTTAGGTTACAGGTTTGTAGGAACTGCTGAAATTCAAACAGAAGGTGCTTATTACGAAGCAGCGAAAAAATGG 
GCACAAGGACGCATGGGGGTACCAAAAGCAGTTGGTATTATTCATGTCGAGCGTATTTTTAATTTACAATCTGGTGCTAATGCAGGTAAAGAAATA 
AACAGTGAAAGTAAC 

SEQ ID 798 

MITQEMKDLINNQLAMVATVDAKGQPNIGPKRSMRLWDDKTFIYNENTDGQTRINIEDNGKIEIAFVDRERLLGYRFVGTAEIQTEGAYYEAAKKW 
AQGRMGVPKAVGI IHVERI FNLQSGANAGKEINSESN 

SEQ ID 799 

ATGACAAAAAAACATCTTAAAACGCTTGCCTTGGCACTTACTACAGTATCAGTAGTGACATACAGCCAGGAGGTATATGGATTAGAAAGAGAGGAA 
TCGGTCAAACAAGAACAAACCCAGTCAGCTTCAGAAGATGATTGGTTCGAAGAAGATAATGAGAGGAAAACAAATGTTTCTAAAGAGAATTCTACT 
GTTGATGAAACAGTTAGTGATTTATTTTCTGATGGAAATAGTAATAACTCTAGTTCTAAAACCGAGTCAGTGGTAAGTGACCCTAAACAAGTCCCC 
AAAGCAAAACCAGAGGTTACACAAGAAGCAAGCAATTCTAGTAATGATGCTAGCAAAGTAGAAGTACCAAAACAGGATACAGCTTCAAAAAAGGAA 
ACTCTAGAAACATCAACTTGGGAGGCAAAAGATTTCGTAACTAGAGGGGATACTTTAGTAGGTTTTTCAAAATCTGGAATTAATAAGTTATCTCAA 
ACATCACACTTGGTTTTACCAAGTCATGCAGCAGATGGAACTCAATTGACACAAGTAGCTAGCTTTGCTTTTACTCCAGATAAAAAGACGGCCATT 
GCAGAATATACAAGTAGGCTAGGAGAAAATGGGAAACCGAGTCGTTTAGATATTGATCAGAAGGAAATTATTGATGAGGGAGAAATATTTAATGCT 
TACCAGTTGACTAAGCTTACTATTCCAAATGGTTATAAGTCTATTGGTCAAGATGCTTTTGTGGACAATAAGAATATTGCTGAGGTTAACCTTCCT 
GAGAGTCTCGAGACTATTTCAGACTATGCTTTTGCTCACATGTCTTTAAAACAAGTAAAGTTACCAGATAACCTAAAGGTCATTGGAGAATTAGCT 
TTTTTTGATAATCAGATTGGTGGTAAGCTTTACTTGCCACGTCACTTGATAAAATTAGCAGAACGCGCTTTCAAATCTAATCGTATTCAAACAGTT 
GAATTTTTGGGAAGTAAGCTTAAGGTTATAGGAGAAGCAAGTTTTCAAGATAATAATCTGAGGAATGTTATGCTTCCGGATGGACTTGAAAAAATA 
GAATCAGAAGCTTTTACAGGAAATCCAGGAGATGAACATTACAACAATCAGGTTGTATTGCGCACAAGGACAGGCCAAAATCCACATCAACTTGCG 
ACTGAGAATACTTACGTCAATCCGGACAAATCATTGTGGCGTGCAACACCTGATATGGATTATACCAAATGGTTAGAGGAAGATTTTACCTATCAA 
AAAAATAGTGTTACAGGTTTTTCAAATAAAGGCTTACAAAAGGTAAGACGTAATAAAAACTTAGAAATTCCAAAACAACACAATGGTATTACTATT 
ACTGAAATTGGTGATAACGCTTTTCGCAATGTTGATTTTCAAAGTAAAACTTTACGTAAATATGATTTGGAAGAAATAAAGCTCCCCTCAACTATT 
CGGAAAATAGGTGCTTTTGCTTTTCAATCTAATAACTTGAAATCCTTTGAAGCAAGTGAAGATTTAGAAGAGATTAAAGAGGGAGCCTTTATGAAT 
AATCGTATTGGAACTCTAGACTTGAAAGACAAACTTATCAAAATAGGTGATGCTGCTTTCCATATTAATCATATTTATGCCATTGTTCTTCCAGAA 
TCTGTACAAGAAATAGGACGTTCAGCTTTTCGACAAAATGGTGCGCTTCACCTTATGTTTATCGGAAATAAGGTTAAAACAATTGGTGAAATGGCT 
TTTTTATCCAATAAACTGGAAAGTGTAAATCTCTCTGAGCAAAAACAATTAAAGACAATTGAGGTCCAAGCTTTTTCGGATAATGCCCTTAGTGAA 
GTAGTCTTACCGCCAAATTTACAGACTATTCGTGAAGAGGCTTTCAAAAGGAATCATTTGAAAGAAGTGAAGGGTTCATCTACATTATCTCAGATT 
ACTTTTAATGCTTTTGATCAAAATGATGGGGACAAACGCTTTGGTAAGAAAGTGGTTGTTAGGACACATAATAATTCTCATATGTTAGCAGATGGT 
GAGCGTTTTATCATTGATCCAGATAAGCTATCTTCTACAATGGTAGACCTTGAAAAGGTTTTAAAAATAATCGAAGGTTTAGATTACTCTACATTA 
CGTCAGACTACTCAAACTCAGTTTAGAGAAATGACTACTGCAGGTAAAGCGTTGTTATCAAAATCTAACCTCCGACAAGGAGAAAAACAAAAATTC 
CTTCAAGAAGCACAATTTTTCCTTGGTCGCGTTGATTTGGATAAAGCCATAGCTAAAGCTGAGAAGGCTTTAGTGACCAAGAAGGCAACAAAGAAT 
GGTCATTTGCTTGAGAGGAGTATTAACAAAGCGGTATTAGCTTATAATAATAGTGCTATTAAAAAAGCTAATGTTAAGCGCTTGGAAAAAGAGTTA 
GACTTGCTGACGGATTTAGTCGAGGGAAAAGGACCATTAGCGCAAGCTAGAATGGTACAAGGAGTTTATTTATTAAAGACGCCTTTACCATTGCCA 
GAATATTATATCGGATTGAACGTTTATTTTGACAAGTCTGGAAAATTGATTTATGCACTTGATATGAGTGATACTATTGGCGAGGGACAAAAAGAT 
GCATATGGTAATCCTATATTAAATGTTGACGAGGATAATGAAGGTTATCATACCTTGGCAGTTGCCACTTTAGCTGATTATGAAGGTCTTTATATT 
AAAGATATTTTAAATAGTTCCCTTGATAAGATTAAAGCAATACGCCAGATTCCTTTGGCAAAATATCATAGATTAGGAATTTTCCAAGCTATTCGA 
AATGCAGCGGCAGAAGCAGACCGATTGCTTCCTAAGACACCTAAGGGGTACCTAAATGAAGTCCCAAATTATCGTAAAAAACAAGTGGAGAAAAAT 
TTAAAACCAGTTGATTATAAAACGCCGATTTTTAATAAGGCTTTACCTAATGAAAAGGTAGACGGTGATAGAGCGGCTAAAGGTCATAATATAAAT 
GCGGAGACTAATAATTCTGTAGCTGTAACACCAATAAGGTCCGAGCAGCAATTACATAAGTCACAGTCTGATGTAAATTTACCTCAAACAAGTTCT 
AAAAATAATTTTATATACGAGATTCTAGGATACGTTAGTTTATGTTTGCTTTTCCTAGTAACTGCTGGGAAAAAAGGAAAACGAGCAAGAAAA- 

SEQ ID 800 

MTKKHLKTLALALTTVSWTYSQEVYGLEREESVKQEQTQSASEDDWFEEDNERKTNVSKENSTVDETVSDLFSDGNSNNSSSKTESWSDPKQVP 
KAKPEVTQEASNSSNDASKVEVPKQDTASKKETLETSTWEAKDFVTRGDTLVGFSKSGINKLSQTSHLVLPSHAADGTQLTQVASFAFTPDKKTAI 
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AEYTSRLGENGKPSRLDIDQKEIIDEGEIFNAYQLTKLTIPNGYKSIGQDAFVDNKNIAEVNLPESLETISDYAFAHMSLKQVKLPDNLKVIGELA 
FFDNQIGGKLYLPRHLIKLAERAFKSNRIQTVEFLGSKLKVIGEASFQDNNLRNVMLPDGLEKIESEAFTGNPGDEHYNNQWLRTRTGQNPHQLA 
TENTYVNPDKSLWRATPDMDYTKWLEEDFTYQKNSVTGFSNKGLQKVRRNKNLEIPKQHNGITITEIGDNAFRNVDFQSKTLRKYDLEEIKLPSTI 
RKIGAFAFQSNNLKSFEASEDLEEIKEGAFMNNRIGTLDLKDKLIKIGDAAFHINHIYAIVLPESVQEIGRSAFRQNGALHLMFIGNKVKTIGEMA 
FLSNKLESVNLSEQKQLKTIEVQAFSDNALSEWLPPNLQTIREEAFKRNHLKEVKGSSTLSQITFNAFDQNDGDKRFGKKVWRTHNNSHMLADG 
ERFIIDPDKLSSTMVDLEKVLKIIEGLDYSTLRQTTQTQFREMTTAGKALLSKSNLRQGEKQKFLQEAQFFLGRVDLDKAIAKAEKALVTKKATKN 
GHLLERSINKAVLAYNNSAIKKANVKRLEKELDLLTDLVEGKGPLAQATMVQGVYLLKTPLPLPEYYIGLNVYFDKSGKLIYALDMSDTIGEGQKD 
AYGNPILNVDEDNEGYHTLAVATLADYEGLYIKDILNSSLDKIKAIRQIPLAKYHRLGIFQAIRNAAAEADRLLPKTPKGYLNEVPNYRKKQVEKN 
LKPVDYKTPIFNKALPNEKVDGDRAAKGHNINAETNNSVAVTPIRSEQQLHKSQSDVNLPQTSSKNNFIYEILGYVSLCLLFLVTAGKKGKRARK 

SEQ ID 801 

ATGAAGAAACATCTTAAAACAGTTGCCTTGACCCTCACTACAGTATCGGTAGTCACCCACAATCAGGAAGTTTTTAGTTTAGTCAAAGAGCCAATT 
CTTAAACAAACTCAAGCTTCTTCATCGATTTCTGGCGCTGACTACGCAGAAAGTAGCGGTAAAAGCAAGTTAAAGATTAATGAAACTTCTGGCCCT 
GTTGATGATACAGTCACTGACTTATTTTCGGATAAACGTACTACTCCTGAAAAAATAAAAGATAATCTTGCTAAAGGTCCGAGAGAACAAGAGTTA 
AAGGCAGTAACAGAGAATACAGAATCAGAAAAGCAGATCACTTCTGGATCTCAACTAGAACAATCAAAAGAGTCTCTTTCTTTAAATAAAACAGTG 
CCATCAACGTCTAATTGGGAGATTTGTGATTTTATTACTAAGGGGAATACCCTTGTTGGTCTTTCAAAATCAGGTGTTGAAAAGTTATCTCAAACT 
GATCATCTCGTATTGCCTAGTCAAGCAGCAGATGGAACTCAATTGATACAAGTAGCTAGTTTTGCTTTTACTCCAGATAAAAAGACGGCAATTGCA 
GAATATACCAGTAGGGCTGGAGAAAATGGGGAAATAAGCCAACTAGATGTGGATGGAAAAGAAATTATTAACGAAGGTGAGGTTTTTAATTCTTAT 
CTACTAAAGAAGGTAACAATCCCAACTGGTTATAAACATATTGGTCAAGATGCTTTTGTGGACAATAAGAATATTGCTGAGGTTAATCTTCCTGAA 
AGCCTCGAGACTATTTCTGACTATGCTTTTGCTCACCTAGCTTTGAAACAGATCGATTTGCCAGATAATTTAAAAGCGATTGGAGAATTAGCTTTT 
TTTGATAATCAAATTACAGGTAAACTTTCTTTGCCACGTCAGTTAATGCGATTAGCAGAACGTGCTTTTAAATCAAACCATATCAAAACAATTGAG 
TTTAGAGGAAATAGTCTAAAAGTGATAGGGGAAGCTAGTTTTCAAGATAATGATCTGAGTCAACTAATGCTACCTGACGGTCTTGAAAAAATAGAA 
TCAGAAGCTTTTACAGGAAATCCAGGAGATGATCACTACAATAACCGTGTTGTTTTGTGGACAAAATCTGGAAAAAATCCTTCTGGTCTTGCTACT 
GAAAATACCTATGTTAATCCTGATAAGTCACTATGGCAGGAAAGTCCTGAGATTGATTATACTAAATGGTTAGAGGAAGATTTTACCTATCAAAAA 
AATAGTGTTACAGGTTTTTCAAATAAAGGCTTACAAAAAGTAAAACGTAATAAAAACTTAGAAATTCCAAAACAGCACAATGGTGTTACTATTACT 
GAAATTGGTGATAATGCTTTTCGCAATGTTGATTTTCAAAATAAAACTTTACGTAAATATGATTTGGAAGAAGTAAAGCTTCCCTCAACTATTCGG 
AAAATAGGTGCTTTTGCTTTTCAATCTAATAACTTGAAATCTTTTGAAGCAAGTGACGATTTAGAAGAGATTAAAGAGGGAGCCTTTATGAATAAT 
CGTATTGAAACCTTGGAATTAAAAGATAAATTAGTTACTATTGGTGATGCGGCTTTCCATATTAATCATATTTATGCCATTGTTCTTCCAGAATCT 
GTACAAGAAATAGGGCGTTCAGCATTTCGGCAAAATGGTGCAAATAATCTTATTTTTATGGGAAGTAAGGTTAAGACCTTAGGTGAGATGGCATTT 
TTATCAAATAGACTTGAACATCTGGATCTTTCTGAGCAAAAACAGTTAACAGAGATTCCTGTTCAAGCCTTTTCAGACAATGCCTTGAAAGAAGTA 
TTATTACCAGCATCACTGAAAACGATTCGAGAAGAAGCCTTCAAAAAGAATCATTTAAAACAACTGGAAGTGGCATCTGCCTTGTCCCATATTGCT 
TTTAATGCTTTAGATGATAATGATGGTGATGAACAATTTGATAATAAAGTGGTTGTTAAAACGCATCATAATTCCTACGCACTAGCAGATGGTGAG 
CATTTTATCGTTGATCCAGATAAGTTATCTTCTACAATAGTAGACCTTGAAAAGATTTTAAAACTAATCGAAGGTTTAGATTATTCTACATTACGT 
CAGACTACTCAAACTCAGTTTAGAGACATGACTACTGCAGGTAAAGCGTTGTTGTCAAAATCTAACCTCCGACAAGGAGAAAAACAAAAATTCCTT 
CAAGAAGCACAATTTTTCCTTGGCCGCGTTGATTTGGATAAAGCCATAGCTAAAGCTGAGAAGGCTTTAGTGACCAAGAAGGCAACAAAGAATGGT 
CAGTTGCTTGAAAGAAGTATTAACAAAGCGGTATTAGCTTATAATAATAGCGCTATTAAAAAAGCTAATGTTAAGCGCTTGGAAAAAGAGTTAGAC 
TTGCTAACAGGATTAGTTGAGGGAAAAGGACCATTAGCGCAAGCTACAATGGTACAAGGAGTTTATTTATTAAAGACGCCTTTGCCATTGCCAGAA 
TATTATATCGGATTGAACGTTTATTTTGACAAGTCTGGAAAATTGATTTATGCACTTGATATGAGTGATACTATTGGCGAGGGACAAAAAGACGCT 
TATGGTAATCCTATATTAAATGTTGACGAGGATAATGAAGGTTATCATGCCTTGGCAGTTGCCACTTTAGCTGATTATGAGGGGCTCGACATCAAA 
ACAATTTTAAATAGTAAGCTTAGTCAATTAACATCTATTCGTCAGGTACCGACTGCAGCCTATCATAGAGCCGGTATTTTCCAAGCTATCCAAAAT 
GCAGCGGCAGAAGCAGAGCAGTTATTGCCTAAACCAGGTACGCACTCTGAGAAGTCAAGCTCAAGTGAATCTGCTAACTCTAAAGATAGAGGATTG 
CAATCAAACCCAAAAACGAATAGAGGACGACACTCTGCAATATTGCCTAGGACAGGGTCAAAAGGCAGCTTTGTCTATGGAATCTTAGGTTACACT 
AGCGTTGCTTTACTGTCACTAATAACTGCTATAAAAAAGAAAAAATAT 

SEQ ID 802 

MKKHLKTVALTLTTVSWTHNQEVFSLVKEPILKQTQASSSISGADYAESSGKSKLKINETSGPVDDTVTDLFSDKRTTPEKIKDNLAKGPREQEL 
KAVTENTESEKQITSGSQLEQSKESLSLNKTVPSTSNWEICDFITKGNTLVGLSKSGVEKLSQTDHLVLPSQAADGTQLIQVASFAFTPDKKTAIA 
EYTSRAGENGEISQLDVDGKEIINEGEVFNSYLLKKVTIPTGYKHIGQDAFVDNKNIAEVNLPESLETISDYAFAHLALKQIDLPDNLKAIGELAF 
FDNQITGKLSBPRQLMRLAERAFKSNHIKTIEFRGNSLKVIGEASFQDNDLSQLMLPDGLEKIESEAFTGNPGDDHYNNRWLWTKSGKNPSGLAT 
ENTYVNPDKSLWQESPEIDYTKWLEEDFTYQKNSVTGFSNKGLQKVKRNKNLEIPKQHNGVTITEIGDNAFRNVDFQNKTLRKYDLEEVKLPSTIR 
KIGAFAFQSNNLKSFEASDDLEEIKEGAFMNNRIETLELKDKLVTIGDAAFHINHIYAIVLPESVQEIGRSAFRQNGANNLIFMGSKVKTLGEMAF 
LSNRLEHLDLSEQKQLTEIPVQAFSDNALKEVLLPASLKTIREEAFKKNHLKQLEVASAIjSHIAFNALDDNDGDEQFDNKWVKTHHKSYAIjADGE 

hfivdpdklsstivdlekilkliegldystlrqttqtqfrdmttagkallsksnlrqgekqkflqeaqfflgrvdldkaiakaekalvtkkatkng 
qllersinkavlaynnsaikkanvkrlekeldlltglvegkgplaqatmvqgvyllktplplpeyyiglnvyfdksgkliyaldmsdtigegqkda 
ygnpilnvdednegyhalavatladyegldiktilnsklsqltsirqvptaayhragifqaiqnaaaeaeqllpkpgthsekssssesanskdrgl 
qsnpktnrgrhsailprtgskgsfvygilgytsvallslitaikkkky 
SEQ ID 803 

ATGACACAATCAGATGCATATCTCTCGTTGAACGCGAAGACACGCTTTAGAGATCGCACAGGTAATTATCATTTTACTTCGGATAAAGAGGCTGTT 
GAACAATATATGATAGAACATGTTGAACCTAATACGATGGTGTTCACATCACTAATTGAAAAGCTAGATTATTTGGTTTCTAATAACTACTATGAA 
TCGGACCTTCTAAAACAATATAACCTTGAGTTTATTTGCCAAATTTTTGAGCATGCATACGCTAAGAAATTTGCTTTTCTAAATTTTATGGGGGCT 
TTAAAATTTTATAATGCTTATGCTCTTAAAACAGAAGACAATCGTTATTATTTGGAACACTATGAAGATCGTGTTGTAATGAATGCTCTGTTTTTA 
GCTGCTGGTGATGAAAAAGCTGCCTATGACCTAGTAGATGACATGCTAGCAAATCGCTTTCAACCAGCAACACCTACCTTTTTAAATGCAGGGAAA 
AAACGTCGTGGTGAATATATCTCTTGCTATTTGTTGCGCATTGAAGACAATATGGAATCTATTTCTCGTGCTATTAGTACAAGCCTTCAGTTATCA 
AAACGAGGTGGTGGGGTAGCACTTTGCTTAACCAACTTACGGGAATTTGGTGCTCCAATAAAAGGTATTAAAAATCAAGCTACTGGTATTGTACCT 
GTCATGAAATTACTAGAAGATTCGTTTTCTTACGCCAATCAATTAGGACAAAGACAAGGAGCTGGTGCAGTTTACTTACACGCTCACCATCCTGAA 
GTATTAACGTTTTTAGATACTAAACGTGAGAATGCCGATGAGAAAATTCGAATTAAATCTCTTTCCCTAGGACTTGTTATTCCTGATATTACTTTT 
GAATTGGCTAAGGCAAATAAAGATATGGCCTTGTTTTCACCGTATGACATTGAGCGAGTATATGGTAAACCAATGTCTGATATCTCTATCACAGAA 
GAATATGAAACTTTATTAGCCAATGCGGATATTCGTAAAACCTTTATTAGTGCACGAAAACTATTTCAAACGATAGCAGAGCTTCATTTTGAATCT 
GGTTATCCTTATATCTTATTTGAAGATACTGTAAATGCTAAAAACCCTCACAAAAAAGAGGGACGAATTGTTATGTCTAATTTATGTTCTGAGATT 
GCACAAGTTAATACAGCTAGTCAATTTTCAGAAGACCTGACTTTCACTAAGGTTGGACATGATGTTTGTTGTAATTTAGGTTCTATTAATATTGCG 
CGTGCTATGGATCAAGCGGCGGATTTTGAAAAATTAATTGCTAATAGCATTAGAGCCCTTGATCGTGTATCTCGAACTTCTGATTTAGATAGTGCT 
CCATCTATTAAAAAAGGTAATGCAGCTAATCATGCTGTTGGTTTAGGTGCTATGAATTTGCATGGATTTTTGGCGACTAACCATATTTATTACGAT 
TCTCAAGAGGCTATTGATTTTACAGATTGCTTCTTTTACGCTATGGCTTATTATGCCTTTAAAGCTTCTAACCATTTAGCAAAAGAAAAAGGAACC 
TTTGAGGGCTTCTCGGAATCAAGTTATGCTGATGGCAGTTATTTCTATCAATATACCGAACAAAACTTTGAGCCAAAAACACAGCGTGTTAAAAAT 
CTACTAGCTGAGTATGGTCTGACTCTACCAAGCCAAGAGGATTGGAGAAAGCTTGTGCAAAGTATTAAAGAGATAGGATTAGCTAATGCGCATTTA 
TTAGCTGTTGCTCCGACAGGGTCAATCAGTTATCTTTCTTCTTGTACTCCGAGCCTTCAACCGGTTGTATCACCTGTCGAAGTACGCAAGGAAGGA 
GCACTGGGGAGGGTTTATGTACCTGCTTATAAGATTGATGCAGATAATTATGTCTACTACAAAAAAGGAGCTTATGAAGTGGGATCTGAGGCGATT 
ATCAATATTGCAGCTGCCGCTCAAAAACACATTGATCAAGCTATTTCGTTAACGCTTTTCATGACAGATCAAGCAACTACGCGAGATTTAAATAAA 
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GCCTATATTCAAGCATTTAAACAAAAATGTGCCTCTATTTATTATGTACGAGTGAGACAGGACATCCTAGAAGGTAGCGAGAGTTATGATGATATG 
CTGGATGATTTCACTTCATCGGACTTAGAAGACTGTCAATCCTGCATGATT 

SEQ ID 804 

MTQSDAYLSLNAKTRFRDRTGNYHFTSDKEAVEQYMIEHVEPNTMVFTSLIEKLDYLVSNNYYESDLLKQYNLEFICQIFEHAYAKKFAFLNFMGA 
LKFYNAYALKTEDNRYYLEHYEDRWMNALFLAAGDEKAAYDLVDDMLANRFQPATPTFLNAGKKRRGEYISCYLLRIEDNMESISRAISTSLQLS 
KRGGGVALCLTNLREFGAPIKGIKNQATGIVPVMKLLEDSFSYANQLGQRQGAGAVYLHAHHPEVLTFLDTKRENADEKIRIKSLSLGLVIPDITF 
ELAKANKDMALFSPYDIERVYGKPMSDISITEEYETLLANADIRKTFISARKLFQTIAELHFESGYPYILFEDTVNAKNPHKKEGRIVMSNLCSEI 
AQVNTASQFSEDLTFTKVGHDVCCNLGSINIARAMDQAADFEKLIANSIRALDRVSRTSDLDSAPSIKKGNAANHAVGLGAMNLHGFLATNHIYYD 
SQEAIDFTDCFFYAMAYYAFKASNHLAKEKGTFEGFSESSYADGSYFYQYTEQNFEPKTQRVKNLLAEYGLTLPSQEDWRKLVQSIKEIGLANAHL 
LAVAPTGSISYLSSCTPSLQPWSPVEVRKEGALGRVYVPAYKIDADNYVYYKKGAYEVGSEAIINIAAAAQKHIDQAISLTLFMTDQATTRDLNK 
AYIQAFKQKCASIYYVRVRQDILEGSESYDDMLDDFTSSDLEDCQSCMI 

SEQ ID 805 

ATGTCACAAACCAATGCGTCATACCTCTCATTAAATGCACTGACCCGTTTTAAAAAACCAGACGGCAGCTACCATTTTGATAGCGATAAAGAAGCT 
GTTAGGCGCTACCTGGAAGAACATGTCTCTCCCAATCAAATGGCTTTTAACTCACTAGAAGATAAGCTAGCTTACCTCATCAATGAAGGGTATTAT 
GAGCAGGCCATTTTTGATGCCTATCCTAATGACCTTATCAAGGAGGCCTTTCATTATGCCTATCAACAAGGCTATCGCTTTTTAAATCTCATGGGC 
GCTATGAAATTTTACCAGTCCTATGCCTTAAAAACCTTGGACGGTAAGCAGTATCTAGAAACATTTGAAGACCGTGCTGTGATGAATGCACTCTTT 
TTAGCTGATGGAGATCAAACCTTTGTCTTTGACGTGATTGATGCCATCTTGCACCGACGCTTTCAACCAGCTACCCCAACGTTTTTAAATGCCGGA 
AAAAAACGCCGTGGCGAATACATTTCGTGCTATCTTCTTCGTGTCGAAGACAATATGGAATCTATCTCTCGCGCCATTAGCACCAGCTTGCAACTC 
TCAAAAAGAGGAGGCGGAGTCGCCTTGTGCCTCACCAACCTCAGAGAAATCGGAGCACCGATAAAAGGGATTGAAAATCAGGCAACAGGCATCGTT 
CCTGTCATGAAACTACTAGAGGACTCTTTTTCCTATGCCAATCAACTAGGTCAGCGCCAAGGAGCAGGTGCGGTTTACCTTCATGCCCATCACCCT 
GAGGTTTTGACCTTTTTAGACACCAAACGTGAAAATGCCGATGAGAAAATTCGCATTAAGTCCCTAGCATTGGGACTTGTGATCCCAGATATTACC 
TTCCAGTTAGCCAAAGAAAACAAAGACATGGCACTCTTTTCACCCTATGATATCAAGCGTGCCTATGGCAAGGACATGTCAGACATCTCCATCACA 
GAGGAATACGATAAACTGCTAGCCAATCCAGCCATCAAAAAGACCTACATCAGTGCTAGAAAGTTCTTTCAGTTAATTGCAGAGCTACATTTTGAG 
TCAGGCTACCCTTACCTCTTGTTTGATGACACG'GTCAATAAGCGCAAC'CCTCATGCCAAAAAAGGCAGAATCGTCATGTCTAACCTGTGTTCTGAA 
ATCGCTCAAGTTAGCACCCCAAGCACTTTCAAAGAAGATTTGAGTTTTGAAACCATTGGAGAGGATATCTGCTGTAATTTAGGGTCTATCAATATT 
GCCCAGGCTATGGCAGATGCGCCACACTTTGAACAGCTCATCACAACGAGCATCAGAGCACTTGATCGTGTCTCTAGAGTGTCTGACCTGAATTGT 
GCGCCTTCTGTTGAGACAGGCAATGCAGCCAACCATGCAGTAGGATTAGGCGCCATGAACCTACATGGTTTTTTGGCAACCAACCACATCTACTAT 
GATACAAAAGAAGCCGTTGACTTTACAGATCTGTTTTTCCATGCCATGGCCTATTATGCTTTTAAAGCCTCTTGCCAATTAGCCAAAGAAAAAGGC 
GCTTTTGCAGGATTTTCGTTATCAACCTATTCAGATGGCACTTATTTTGCCAAGTATTTGCAAGAAGATGCCAAGCCACAAACAGCCAAGGTTGCC 
ACATTGTTGCAAGATTACGGCTTCACGTTGCCAACGGTGGCGGATTGGCAAGCCCTAGTAGCAGATATCAAGCAGTTTGGCCTAGCCAATGCGCAC 
TTGCTAGCGGTTGCTCCGACAGGCTCCATCAGCTACTTATCATCCTGCACTCCGAGTCTACAACCAGTCGTTGCTCCTGTTGAGGTCCGAAAAGAA 
GGTAGCCTGGGCAGGATTTACGTCCCTGCCTATCAGATTGACCAGGCTAACTATGCTTACTATGAACGTGGTGCCTATGAGGTCGGCCCAAAAGCe 
ATCATCGACGTTGTAGCTGCTGCCCAAAAACACGTTGACCAAGCCATCTCATTGACCCTGTTTATGACCGATCAAGCGACCACACGTGACCTGAAC 
CGCTCCTATATCCAAGCTTTTAAGCAAAATTGTGCATCGATCTATTATGTGCGAGTGAGGCAAGACGTCCTAGCAGGCAGCGAACAGTATGACGAG 
GATAGTCTTGTGACAGCTCCTGGAGCTAGTGATGAGACCACCACAGAGTGTCAAAGCTGTATGATC 

SEQ ID 806 

MSQTNASYLSLNALTRFKKPDGSYHFDSDKEAVRRYLEEHVSPNQMAFNSLEDKLAYLINEGYYEQAIFDAYPNDLIKEAFHYAYQQGYRFLNLMG 
AMKFYQSYALKTLDGKQYLETFEDRAVMNALFLADGDQTFVFDVIDAILHRRFQPATPTFLNAGKKRRGEYISCYLLRVEDNMESISRAISTSLQL 
SKRGGGVALCLTNLREIGAPIKGIENQATGIVPVMKLLEDSFSYANQLGQRQGAGAVYLHAHHPEVIiTFLDTKRENADEKIRIKSLALGLVIPDIT 
FQLAKENKDMALFSPYDIKRAYGKDMSDISITEEYDKLLANPAIKKTYISARKFFQLIAELHFESGYPYLLFDDTVNKRNPHAKKGRIVMSNLCSE 
IAQVSTPSTFKEDLSFETIGEDICCNLGSINIAQAMADAPHFEQLITTSIRALDRVSRVSDLNCAPSVETGNAANHAVGLGAMNLHGFLATNHIYY 
DTKEAVDFTDLFFHAMAYYAFKASCQLAKEKGAFAGFSLSTYSDGTYFAKYLQEDAKPQTAKVATLLQDYGFTLPTVADWQALVADIKQFGLANAH 
LLAVAPTGSISYLSSCTPSLQPWAPVEVRKEGSLGRIYVPAYQIDQANYAYYERGAYEVGPKAIIDWAAAQKHVDQAISLTLFMTDQATTRDLN 
RSYIQAFKQNCASIYYVRVRQDVLAGSEQYDEDSLVTAPGASDETTTECQSCMI 

SEQ ID 807 

ATGGATAGTACAGTGAAGGTGGTCTATTTTTCATCGAAATCTAACAATACCCATCGTTTTGTTCAAAAGTTGGCTTGTTCTAACCAGCGTATTCCA 
TCAGATGGTAGTAGTATATTGGTTACTGAGGATTATATTTTGATTGTGCCTACTTACGCTGGAGGAGGAGATGATACCAAAGGCGCAGTTCCAAAA 
CAAGTTGTACAGTTTTTAAATGTTCGACAAAATCGGGAACATTGCCAAGGGGTTATTTCTTCTGGAAATACCAATTTTGGTGACACTTATGCCATT 
GCTGGACCTATTATTGCTCGAAAATTAAATGTTCCTTTGCTTCATCAATTTGAATTACTGGGAACACAAGAAGATGTTACAAGGGTAAAGGAGTTA 
CTTTGCCAATTCACTAGAAAGGATAAA 

SEQ ID 808 

MDSTVKWYFSSKSNNTHRFVQKLACSNQRIPSDGSSILVTEDYILIVPTYAGGGDDTKGAVPKQWQFLNVRQNREHCQGVISSGNTNFGDTYAI 
AGPI IARKLNVPLLHQFELLGTQEDVTRVKELLCQFTRKDK 

SEQ ID 809 

ATGGCAGAGCTGATTATTGTGTATTTTTCATCTAAGTCCAATAACACCCATCGCTTCGTCCAAAAATTAGGCCTGCCTGCTCAGCGCATACCAGTA 
GATAATAGGCCACTTGAAGTTTCCACCCATTACCTTTTGATTGTGCCTACCTATGCAGCTGGTGGCTCAGATGCCAAAGGAGCCGTTTCTAAACAA 
GTGATTCGTTTTTTGAATAATCCTAACAATCGTAAACATTGTAAGGGAGTGATTTCTTCTGGAAATACCAATTTTGGCGATACCTTTGCCTTAGCA 
GGCCCTATCATTTCTCAAAAATTGCAGGTCCCCTTATTACACCAATTTGAACTATTAGGCACTGCTACAGATGTCAAAAAGGTACAGGCGATTTTT 
GCCCGCTTAAAGCATCACACACACGACAAGCAAAAACAAACCAACAACCTGATTACAGAAAGGACACACCCATGTCACAAACCAATGCGTCATACC 
TCTCAT 

SEQ ID 810 

MAELIIVYFSSKSNNTHRFVQKLGLPAQRIPVDNRPLEVSTHYLLIVPTYAAGGSDAKGAVSKQVIRFLNNPNNRKHCKGVISSGNTNFGDTFALA 
GP 1 1 SQKLQVPLLHQFELLGTATDVKKVQAI FARLKHHTHDKQKQTNNLITERTHPCHKPMRHTSH 

SEQ ID 811 

ATGCAATCATACTATGATCGTTCTCAATCGCCACTTGACTATGCCTTGTCAGAAAAAGCTTTTCCTATGCGTTCTGTTAATTGGAATAAGCTAAAC 
GATGACAAAGACTTAGAGGTATGGAACAGAGTAACTCAAAATTTCTGGTTACCTGAAAAGATCCCAGTTTCTAATGACCTTAATTCTTGGAGAACA 
TTGGATGCTGATTGGCAGCAATTAATTACTCGGACTTTTACTGGTCTAACCTTATTAGATTCTGTGCAGGCTACTGTTGGTGATATTGCTCAGATT 
AAGCATTCTCAGACAGATCATGAACAAGTTATTTATGCTAACTTTGCCTTTATGGTAGCTATTCATGCGCGATCTTATGGAACGATTTTTTCAACC 
TTATGCACTAGCCAACAAATTGAGGAAGCACATGAATGGGTAGTGGATACTGAAAGTCTACAAGCTCGATCACGTATACTTATTCCTTTTTATACT 
GGTGACGATCCTTTGAAATCTAAGGTTGCTGCAGCCATGATGCCAGGATTTTTGTTATATGGTGGCTTTTACCTTCCTTTTTACCTTTCAGCCAGA 
GGAAAATTACCAAATACGTCTGATATTATTCGTTTAATTTTACGAGATAAGGTAATTCATAACTATTACAGTGGCTATAAGTATCAACAGAAAGTT 
GCTAAATTATCTGTAGAAAAGCAAGCCGAAATGAAGACATTTGTCTTTGACCTCCTCTATCAGTTGATTGATTTAGAAAAAGCCTATCTTTACGAA 
CTATATGATGGTTTTGATTTGGCTGAAGATGCAATCAGATTTAGCATTTACAATGCTGGTAAATTTTTACAAAATTTAGGATATGATTCTCCATTT 
ACAGAAGAAGAGACTCGTATATCTCCTGAGGTTTTTGCACAACTTTCGGCGCGTGCAGATGAAAATCATGATTTCTTCTCAGGAAACGGCTCTTCA 
TATATTATGGGGATTACAGAAGAAACATTGGATGAAGATTGGGAGTTT 
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SEQ ID 812 

MQSYYDRSQSPLDYALSEKAFPMRSVNWNKLNDDKDLEVWNRVTQNFWLPEKIPVSNDLNSWRTLDADWQQLITRTFTGLTLLDSVQATVGDIAQI 
KHSQTDHEQVIYANFAFMVAIHARSYGTIFSTLCTSQQIEEAHEWWDTESLQARSRILIPFYTGDDPLKSKVAAAMMPGFLLYGGFYLPFYLSAR 
GKLPNTSDIIRLILRDKVIHNYYSGYKYQQKVAKLSVEKQAEMKTFVFDLLYQLIDLEKAYLYELYDGFDLAEDAIRFSIYNAGKFLQNLGYDSPF 
TEEETRISPEVFAQLSARADENHDFFSGNGSSYIMGITEETLDEDWEF 

SEQ ID 813 

ATGACCCAACATTATTATGAACGTTCGCAATCCCCAATTGAATACGCCCTATCTGAAACACAAAAACAGTTGCGCTCCATCAATTGGAATTACCTT 
AATGATGACAAAGATTTAGAAGTGTGGAACCGTGTCACTCAAAATTTTTGGTTGCCTGAAAAGGTTCCTGTTTCTAATGATTTAAATTCTTGGCGC 
TCCTTGGGTGAGGATTGGCAACAGCTCATCACAAGGACCTACACTGGGTTGACCTTACTAGATACAGTACAAGCAACGGTTGGTGATGTGGCACAA 
ATTCAGCATTCACAAACCGACCACGAACAAGTCATCTATACGAACTTTGCCTTTATGGTGGGGATTCATGCCCGCTCTTACGGGACGATTTTTTCG 
ACCCTTTGCAGCAGCGAGCAAATCGAAGAAGCACATGAATGGGTGGTCTCAACACAGAGCTTGCAAGACCGTGCCCGTGTCTTGATTCCTTACTAT 
ACGGGTGATGACCCTTTGAAATCAAAAGTAGCAGCAGCTATGATGCCAGGATTTTTGCTGTATGGCGGCTTTTACCTTCCTTTTTACCTATCAGCA 
CGTGGTAAAATGCCAAACACATCTGATATCATCCGCCTGATTTTACGCGACAAAGTTATTCACAACTA'TTACAGCGGTTACAAATACCAACAAAAA 
GTAGCACGTCTTAGCCCAGAAAAACAGGCTGAAATGAAGGCCTTTGTCTTTGACTTGCTCTATGAACTCATCGACCTTGAAAAAGCTTACTTGAGA 
GAACTGTATGCAGGCTTTGATTTGGCAGAAGATGCTATCCGTTTTAGCCTTTATAACGCTGGAAAATTCCTTCAAAATTTAGGCTATGAGTCGCCC 
TTCACAGATGAAGAAACGCGCGTTTCACCAGAAGTATTTGCTCAGCTATCAGCGCGTGCAGACGAAAACCATGACTTTTTCTCAGGCAATGGCTCA 
TCTTATGTGATGGGGATCACCGAAGAAACCACAGATGACGATTGGGAGTTT 

SEQ ID 814 

MTQHYYERSQSPIEYALSETQKQLRSINWNYLNDDKDLEVWNRVTQNFWLPEKVPVSNDLNSWRSLGEDWQQLITRTYTGLTLLDTVQATVGDVAQ 
IQHSQTDHEQVIYTNFAFMVGIHARSYGTIFSTLCSSEQIEEAHEWWSTQSLQDRARVLIPYYTGDDPLKSKVAAAMMPGFLLYGGFYLPFYLSA 
RGKMPNTSDIIRLILRDKVIHNYYSGYKYQQKVARLSPEKQAEMKAFVFDLLYELIDLEKAYLRELYAGFDLAEDAIRFSLYNAGKFLQNLGYESP 
FTDEETRVSPEVFAQLSARADENHDFFSGNGSSYVMGITEETTDDDWEF 

SEQ ID 815 

TTGATAGCAATGAAAACGATAAAAGATTGGCAAATAAATATTTGCTTAGCGACCTATAATGGTCAAAAATACCTTCGCCAGCAATTAGATAGCATA 
ATACAACAAGGTTATACTGACTGGATTTGTTTAATAAGGGACGATGGATCTACTGATGATACAGTAGCTATTATTAAAGAATATGTTAATAGAGAT 
TCACGTTTTATATTTATTAATTCTAACGATGACAGAAAGTTAGGAAGTCACCGCAGTTTTTACGAGTTGGTTAACTATAAAAAAGCAGATTTTTAT 
GTTTTCTCAGACCAGGATGATGTTTGGAAAGAAAATCGTTTAGAACGTTACCTTGAAGAAGCAGAGAAATTTAACCAAGAACTACCATTGCTTGTT 
TATTCGAACTGGACTTCTGTAGATGAAAAATTAACAGTATTGAAAGAACATAATCCAGCAACAGTTATTCAAGAACAAATTGCCTTTAACCAAATA 
AATGGTATGGTTATCATGATGAATCATGAGTTAGCAAAGCTTTGGGAATATCGTCAAATTGGCGCCCATGATTCTTATGTTGGAACTCTAGCTTAC 
GCCGTTGGAAATGTGGCTTATATTTCTGACAGTACAGTCCTTTGGCGTAGACAAGTAGGGGCAGAGTCGCTAAACAATTACGGGAGACAATATGGG 
GTGGCTACGTTTTGGCAGATGATAAATACTTCTTTTGATCGTGCTTCGCTTATTTTTGCTCAAGTATCCGATAAAATGTCCCTGGAGCGTAAACTC 
TTCTTTAGTCGTTTTATAGAATTAAAAAATGCCAATCTAATGAGAAGGATTTATCTTTTATCAAAATTAAAACTCCGTCGGAAATCATTGAAAGAA 
ACAGTTGCTATGACTATCCTACTTTTAACAGGTTACGGTAAACCAAAAGCA 

SEQ ID 816 

MIAMKTIKDWQINICLATYNGQKYLRQQLDSIIQQGYTDWICLIRDDGSTDDTVAIIKEYVNRDSRFIFINSNDDRKLGSHRSFYELVNYKKADFY 
VFSDQDDVWKENRLERYLEEAEKFNQELPLLVYSNWTSVDEKLTVLKEHNPATVIQEQIAFNQINGMVIMMNHELAKLWEYRQIGAHDSYVGTLAY 
AVGNVAYISDSTVLWRRQVGAESLNNYGRQYGVATFWQMINTSFDRASLIFAQVSDKMSLERKLFFSRFIELKNANLMRRIYLLSKLKLRRKSLKE 
TVAMTILLLTGYGKPKA 

SEQ ID 817 

ATGAACATTAATATTTTACTATCCACCTACAATGGAGAACGCTTCTTAGCAGAACAAATTCAAAGTATCCAAAGGCAAACAGTTAACGACTGGAqC 
TTATTGATTAGAGATGATGGTTCAACTGATGGCACCCAGGATATTATTCGCACATTTGTCAAGGAAGACAAACGAATTCAGTGGATCAATGAGGGG 
CAGACAGAAAATCTGGGAGTTATTAAGAATTTTTACACCCTCTTAAAGCACCAAAAAGCAGATGTCTATTTTTTCAGTGACCAAGATGATATATGG 
TTAGACAATAAACTGGAAGTGACCTTATTGGAGGCTCAAAAACATGAAATGACAGCTCCTTTATTGGTTTATACAGACCTCAAAGTGGTAACCCAA 
CATTTAGCTGTTTGCCATGACAGTATGATTAAGACCCAATCTGGTCATGCAAACACAAGCCTACTTCAAGAATTAACCGAAAATACCGTAACAGGC 
GGCACAATGATGATTACTCATGCTCTGGCTGAGGAATGGACCACTTGTGACGGTTTATTGATGCATGACTGGTATTTAGCTTTACTAGCTTCTGCT 
ATTGGGAAATTAGTTTACCTTGATATTCCAACAGAATTATACCGTCAGCACGATGCTAACGTGTTGGGAGCTAGAACTTGGTCTAAACGCATGAAA 
AATTGGTTAACCCCCCATCATTTAGTCAACAAATATTGGTGGTTGATTACTTCAAGCCAAAAACAGGCTCAATTACTATTAGATTTACCATTAAAA 
CCAAATGACCATGAATTGGTAACGGCCTATGTTTCTTTATTGGATATGCCTTTTACCAAACGCTTAGCTACCTTGAAAAGGTACGGTTTTAGAAAA 
AATCGCATCTTTCACACCTTTATTTTTCGTAGTTTAGTTGTTACCTTATTTGGTTACAGGAGAAAG 

SEQ ID 818 

MNINILLSTYNGERFLAEQIQSIQRQTVNDWTLLIRDDGSTDGTQDIIRTFVKEDKRIQWINEGQTENLGVIKNFYTLLKHQKADVYFFSDQDDIW 
LDNKLEVTLLEAQKHEMTAPLLVYTDLKWTQHLAVCHDSMIKTQSGHANTSLLQELTENTVTGGTMMITHALAEEWTTCDGLLMHDWYLALLASA 
IGKLVYLDIPTELYRQHDANVLGARTWSKRMKNWLTPHHLVNKYWWLITSSQKQAQLLLDLPLKPNDHELVTAYVSLliDMPFTKRLATLKRYGFRK 
NRIFHTFIFRSLWTLFGYRRK 

SEQ ID 819 

TTGGAGGAAATAGGAAAAGTGGATAAACATCACTCAAAAAAGGCTATTTTAAAGTTAACACTTATAACAACTAGTATTTTATTAATGCATAGCAAT 
CAAGTGAATGCAGAGGAGCAAGAATTAAAAAACCAAGAGCAATCACCTGTAATTGCTAATGTTGCTCAACAGCCATCGCCATCGGTAACTACTAAT 
ACTGTTGAAAAAACATCTGTAACAGCTGCTTCTGCTAGTAATACAGCGAAAGAAATGGGTGATACATCTGTAAAAAATGACAAAACAGAAGATGAA 
TTATTAGAAGAGTTATCTAAAAACCTTGATACGTCTAATTTGGGGGCTGATCTTGAAGAAGAATATCCCTCTAAACCAGAGACAACCAACAATAAA 
GAAAGCAATGTAGTAACAAATGCTTCAACTGCAATAGCACAGAAAGTTCCCTCAGCATATGAAGAGGTGAAGCCAGAAAGCAAGTCATCGCTTGCT 
GTTCTTGATACATCTAAAATAACAAAATTACAAGCCATAACCCAAAGAGGAAAGGGAAATGTAGTAGCTATTATTGATACTGGCTTTGATATTAAC 
CATGATATTTTTCGTTTAGATAGCCCAAAAGATGATAAGCACAGCTTTAAAACTAAGACAGAATTTGAGGAATTAAAAGCAAAACATAATATCACT 
TATGGGAAATGGGTTAACGATAAGATTGTTTTTGCACATAACTACGCCAACAATACAGAAACGGTGGCTGATATTGCAGCAGCTATGAAAGATGGT 
TATGGTTCAGAAGCAAAGAATATTTCGCATGGTACACACGTTGCTGGTATTTTTGTAGGTAATAGTAAACGTCCAGCAATCAATGGTCTTCTTTTA 
GAAGGTGCAGCGCCAAATGCTCAAGTCTTATTAATGCGTATTCCAGATAAAATTGATTCGGACAAATTTGGTGAAGCATATGCTAAAGCAATCACA 
GACGCTGTTAATCTAGGAGCAAAAACGATTAATATGAGTATTGGAAAAACAGCTGATTCTTTAATTGCTCTCAATGATAAAGTTAAATTAGCACTT 
AAATTAGCTTCTGAGAAGGGCGTTGCAGTTGTTGTGGCTGCCGGAAATGAAGGCGCATTTGGTATGGATTATAGCAAACCATTATCAACTAATCCT 
GACTACGGTACGGTTAATAGTCCAGCTATTTCTGAAGATACTTTGAGTGTTGCTAGCTATGAATCACTTAAAACTATCAGTGAGGTCGTTGAAACA 
ACTATTGAAGGTAAGTTAGTTAAGTTGCCGATTGTGACTTCTAAACCTTTTGACAAAGGTAAGGCCTACGATGTGGTTTATGCCAATTATGGTGCA 
AAAAAAGACTTTGAAGGTAAGGACTTTAAAGGTAAGATTGCATTAATTGAGCGTGGTGGTGGACTTGATTTTATGACTAAAATCACTCATGCTACA 
AATGCAGGTGTTGTTGGTATCGTTATTTTTAACGATCAAGAAAAACGTGGAAATTTTCTAATTCCTTACCGTGAATTACCTGTGGGGATTATTAGT 
AAAGTAGATGGCGAGCGTATAAAAAATACTTCAAGTCAGTTAACATTTAACCAGAGTTTTGAAGTAGTTGATAGCCAAGGTGGTAATCGTATGCTG 
GAACAATCAAGTTGGGGCGTGACAGCTGAAGGAGCAATCAAGCCTGATGTAACAGCTTCTGGCTTTGAAATTTATTCTTCAACCTATAATAATCAA 
TACCAAACAATGTCTGGTACAAGTATGGCTTCACCACATGTTGCAGGATTAATGACAATGCTTCAAAGTCATTTGGCTGAGAAATATAAAGGGATG 
AATTTAGATTCTAAAAAATTGCTAGAATTGTCTAAAAACATCCTCATGAGCTCAGCAACAGCATTATATAGTGAAGAGGATAAGGCGTTTTATTCA 
CCACGTCAGCAAGGTGCAGGTGTAGTTGATGCTGAAAAAGCTATCCAAGCTCAATATTATATTACTGGAAACGATGGCAAAGCTAAAATTAATCTC 
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AAACGAATGGGAGATAAATTTGATATCACAGTTACAATTCATAAACTTGTAGAAGGTGTCAAAGAATTGTATTATCAAGCTAATGTAGCAACAGAA 
CAAGTAAATAAAGGTAAATTTGCCCTTAAACCACAAGCCTTGCTAGATACTAATTGGCAGAAAGTAATTCTTCGTGATAAAGAAACACAAGTTCGA 
TTTACTATTGATGCTAGTCAATTTAGTCAGAAATTAAAAGAACAGATGGCAAATGGTTATTTCTTAGAAGGTTTTGTACGTTTTAAAGAAGCCAAG 
GATAGTAATCAGGAGTTAATGAGTATTCCTTTTGTAGGATTTAATGGTGATTTTGCGAACTTACAAGCACTTGAAACACCGATTTATAAGACGCTT 
TCTAAAGGTAGTTTCTACTATAAACCAAATGATACAACTCATAAAGACCAATTGGAGTACAATGAATCAGCTCCTTTTGAAAGCAACAACTATACT 
GCCTTGTTAACACAATCAGCGTCTTGGGGCTATGTTGATTATGTCAAAAATGGTGGGGAGTTAGAATTAGCACCGGAGAGTCCAAAAAGAATTATT 
TTAGGAACTTTTGAGAATAAGGTTGAGGATAAAACAATTCATCTTTTGGAAAGAGATGCAGCGAATAATCCATATTTTGCCATTTCTCCAAATAAA 
GATGGAAATAGGGACGAAATCACTCCCCAGGCAACTTTCTTAAGAAATGTTAAGGATATTTCTGCTCAAGTTCTAGATCAAAATGGAAATGTTATT 
TGGCAAAGTAAGGTTTTACCATCTTATCGTAAAAATTTCCATAATAATCCAAAGCAAAGTGATGGTCATTATCGTATGGATGCTCTTCAGTGGAGT 
GGTTTAGATAAGGATGGCAAAGTTGTAGCAGATGGTTTTTATACTTATCGCTTACGTTACACACCAGTAGCAGAAGGAGCAAATAGTCAGGAGTCA 
GACTTTAAAGTACAAGTAAGTACTAAGTCACCAAATCTTCCTTCACGAGCTCAGTTTGATGAAACTAATCGAACATTAAGCTTAGCCATGCCTAAG 
GAAAGTAGTTATGTTCCTACATATCGTTTACAATTAGTTTTATCTCATGTTGTAAAAGATGAAGAATATGGGGATGAGACTTCTTACCATTATTTC 
CATATAGATCAAGAAGGTAAAGTGACACTTCCTAAAACGGTTAAGATAGGAGAGAGTGAGGTTGCGGTAGACCCTAAGGCCTTGACACTTGTTGTG 
GAAGATAAAGCTGGTAATTTCGCAACGGTAAAATTGTCTGATCTCTTGAATAAGGCAGTAGTATCAGAGAAAGAAAACGCTATAGTAATTTCTAAC 
AGTTTCAAATATTTTGATAACTTGAAAAAAGAACCTATGTTTATTTCTAAAAAAGAAAAAGTAGTAAACAAGAATCTAGAAGAAATAATATTAGTT 
AAGCCGCAAACTACAGTTACTACTCAATCATTGTCTAAAGAAATAACTAAATCAGGAAATGAGAAAGTCCTCACTTCTACAAACAATAATAGTAGC 
AGAGTAGCTAAGATCATATCACCTAAACATAACGGGGATTCTGTTAACCATACCTTACCTAGTACATCAGATAGAGCAACGAATGGTCTATTTGTT 
GGTACTTTGGCATTGTTATCTAGTTTACTTCTTTATTTGAAACCCAAAAAGACTAAAAATAATAGTAAA 

SEQ ID 820 

MEEIGKVDKHHSKKAILKLTLITTSILLMHSNQVNAEEQELKNQEQSPVIANVAQQPSPSVTTNTVEKTSVTAASASNTAKEMGDTSVKNDKTEDE 
LLEELSKNLDTSNLGADLEEEYPSKPETTNNKESNWTNASTAIAQKVPSAYEEVKPESKSSLAVLDTSKITKLQAITQRGKGNWAIIDTGFDIN 
HDIFRLDSPKDDKHSFKTKTEFEELKAKHNITYGKWVNDKIVFAHNYANNTETVADIAAAMKDGYGSEAKNISHGTHVAGIFVGNSKRPAINGLLL 
EGAAPNAQVLLMRIPDKIDSDKFGEAYAKAITDAVNLGAKTINMSIGKTADSLIALNDKVKLALKLASEKGVAVVVAAGNEGAFGMDYSKPIjSTNP 
DYGTVNSPAISEDTLSVASYESLKTISEWETTIEGKLVKLPIVTSKPFDKGKAYDWYANYGAKKDFEGKDFKGKIALIERGGGLDFMTKITHAT 
NAGWGIVIFNDQEKRGNFLIPYRELPVGIISKVDGERIKNTSSQLTFNQSFEWDSQGGNRMLEQSSWGVTAEGAIKPDVTASGFEIYSSTYNNQ 
YQTMSGTSMASPHVAGLMTMLQSHLAEKYKGMNLDSKKLLELSKNILMSSATALYSEEDKAFYSPRQQGAGWDAEKAIQAQYYITGNDGKAKINL 
KRMGDKFDITVTIHKLVEGVKELYYQANVATEQVNKGKFALKPQALLDTNWQKVILRDKETQVRFTIDASQFSQKLKEQMANGYFLEGFVRFKEAK 
DSNQELMSIPFVGFNGDFANLQALETPIYKTLSKGSFYYKPNDTTHKDQLEYNESAPFESNNYTALLTQSASWGYVDYVKNGGELELAPESP.KRII 
LGTFENKVEDKTIHLLERDAANNPYFAISPNKDGNRDEITPQATFLRNVKDISAQVLDQNGNVIWQSKVLPSYRKNFHNNPKQSDGHYRMDALQWS 
GLDKDGKWADGFYTYRLRYTPVAEGANSQESDFKVQVSTKSPNLPSRAQFDETNRTLSLAMPKESSYVPTYRLQLVLSHWKDEEYGDETSYHYF 
HIDQEGKVTLPKTVKIGESEVAVDPKALTLWEDKAGNFATVKLSDLLNKAWSEKENAIVISNSFKYFDNLKKEPMFISKKEKWNKNLEEIILV 
KPQTTVTTQSLSKEITKSGNEKVLTSTNNNSSRVAKIISPKHNGDSVNHTLPSTSDRATNGLFVGTLALLSSLLLYLKPKKTKNNSK 

SEQ ID 821 

TTGCGTAAAAAACAAAAATTACCATTTGATAAACTTGCCATTGCGCTCATGTCTACQAGCATCTTGCTCAATGCACAATCAGACATTAAAGCAAAT 
ACTGTGACAGAAGACACTCCTGCTACCGAACAAGCTGTAGAAACCCCACAACCAACAGCGGTTTCTGAGGAAGCACCATCATCAAAGGAAACCAAA 
ACCCCACAAACTCCTGATGACGCAGAAGAAACAATAGCAGATGACGCTAATGATCTAGCCCCTCAAGCTCCTGCTAAAACTGCTGATACACCAGCA 
ACCTCAAAAGCGACTATTAGGGATTTGAACGACCCTTCTCAGGTCAAAACCCTGCAGGAAAAAGCAGGCAAAGGAGCTGGGACTGTTGTTGCAGTG 
ATTGATGCTGGTTTTGATAAAAATCATGAAGCGTGGCGCTTAAC^GACAAAACCAAAGCACGTTACCAATCAAAAGAAGATCTTGAAAAAGCTAAA 
AAAGAGCACGGTATTACCTATGGCGAGTGGGTCAATGATAAGGTTGCTTATTACCACGACTATAGTAAAGATGGTAAAACCGCTGTCGATCAAGAG 
CACGGCACACACGTGTCAGGGATCTTGTCAGGAAATGCTCCATCTGAAACGAAAGAACCTTACCGCCTAGAAGGTGCGATGCCTGAGGCTCAATTG 
CTTTTGATGCGTGTCGAAATTGTAAATGGACTAGCAGACTATGCTCGTAACTACGCTCAAGCTATCATAGATGCTGTCAACTTGGGAGCTAAGGTG 
ATTAATATGAGCTTTGGTAATGCTGCACTAGCCTATGCCAACCTTCCAGACGAAACCAAAAAAGCCTTTGACTATGCCAAATCAAAAGGTGTTAGC 
ATTGTGACCTCAGCTGGTAATGATAGTAGCTTTGGGGGCAAGACCCGTCTACCTCTAGCAGATCATCCTGATTATGGGGTGGTTGGGACACCTGCA 
GCGGCAGACTCAACATTGACAGTTGCTTCTTACAGCCCAGATAAACAGCTCACTGAAACTGCTACGGTCAAAACAGCCGATCAGCAAGATAAAGAA 
ATGCCTGTTCTTTCAACAAACCGTTTTGAGCCAAACAAGGCTTACGACTATGCTTATGCTAATCGTGGGATGAAAGAGGATGATTTTAAGGATGTC 
AAAGGTAAGATTGCCCTTATTGAACGTGGCGATATTGATTTCAAAGATAAGATTGCAAACGCTAAAAAAGCTGGTGCTGTAGGAGTCTTGATCTAT 
GACAATCAGGACAAGGGCTTCCCGATTGAATTGCGAAATGTTGATCAGATGCCTGCGGCCTTTATCAGTCGAAAAGATGGTCTCTTATTAAAAGAG 
AATCCCCAAAAAACGATCACCTTCAATGCGACACCTAAGGTATTGCCAACAGCAAGTGGCACCAAACTAAGCCGCTTCTCAAGCTGGGGTCTGACA 
GCTGACGGCAATATTAAGCCAGATATTGCAGCACCCGGCCAAGATATTTTGTCATCAGTGGCTAACAACAAGTATGCCAAACTTTCTGGAACTAGT 
ATGTCTGCGCCATTAGTAGCGGGTATCATGGGACTGTTGCAAAAGCAATATGAGACACAGTATCCTGATATGACACCATCAGAGCGTCTTGATTTA 
GCTAAAAAAGTATTGATGAGCTCAGCAACTGCCTTATATGATGAAGATGAAAAAGCTTATTTTTCTCCTCGCCAACAAGGAGCAGGAGCAGTCGAT 
GCTAAAAAAGCTTCAGCAGCAACGATGTATGTGACAGATAAGGATAATACCTCAAGCAAGGTTCACCTGAACAATGTTTCTGATAAATTTGAAGTA 
ACAGTAACAGTTCACAACAAATCTGATAAACCTCAAGAGTTGTATTACCAAGCAACTGTTCAAACAGATAAAGTAGATGGAAAACTCTTTGCCTTG 
GCTCCTAAAGCATTGTATGAGACATCATGGCAAAAAATCACAATTCCAGCCAATAGCAGCAAACAAGTCACCATTCCAATCGATGTTAGTCAATTT 
AGCAAGGACTTGCTTGCCCCAATGAAAAATGGCTATTTCTTAGAAGGTTTTGTTCGTTTCAAACAAGATCCTACAAAAGAAGAGCTTATGAGTATT 
CCCTATATTGGTTTCCGAGGTGATTTTGGCAATCTGTCAGCCTTAGAAAAACCAATCTATGATAGCAAAGACGGTAGCAGCTACTATCATGAAGCA 
AATAGTGATGCCAAAGACCAATTAGATGGTGATGGATTACAGTTTTACGCTCTGAAAAATAACTTTACAGCACTTACTACAGAGTCTAATCCATGG 
ACGATTATTAAAGCTGTCAAAGAAGGGGTTGAAAACATAGAGGATATCGAATCTTCAGAGATCACAGAAACCATTTTTGCAGGTACTTTTGCAAAA 
CAAGACGATGATAGCCACTACTATATCCACCGTCACGCTAATGGCAAGCCATATGCTGCGATCTCTCCAAATGGGGACGGTAACAGAGATTATGTC 
CAATTCCAAGGTACTTTCTTGCGTAATGCTAAAAACCTTGTGGCTGAAGTCTTGGACAAAGAAGGAAATGTTGTTTGGACAAGTGAGGTAACCGAG 
CAAGTTGTTAAAAACTACAACAATGACTTGGCAAGCACACTTGGTTCAACCCGTTTTGAAAAAACGCGTTGGGACGGTAAAGATAAAGACGGCAAA 
GTTGTTGCTAACGGAACATACACCTATCGTGTTCGCTACACTCCGATTAGCTCAGGTGCAAAAGAACAACACACTGATTTTGATGTGATTGTAGAC 
AATACGACACCTGAAGTCGCAACATCGGCAACATTCTCAACAGAAGATCGTCGTTTGACACTTGCATCTAAACCAAAAACCAGCCAACCGGTTTAC 
CGTGAGCGTATTGCTTACACTTATATGGATGAGGATCTGCCAACAACAGAGTATATTTCTCCAAATGAAGATGGTACCTTTACTCTTCCTGAAGAG 
GCTGAAACAATGGAAGGCGCTACTGTTCCATTGAAAATGTCAGACTTTACTTATGTTGTTGAAGATATGGCTGGTAACATCACTTATACACCAGTG 
ACTAAGCTATTGGAAGGCCACTCTAATAAACCAGAACAAGACGGTTCAGATCAAGCACCAGACAAAAAACCAGAAACTAAACCAGAACAAGACGGT 
TCAGGTCAAGCACCAGATAAAAAACCAGAAACTAAACCAGAACAAGACGGTTCAGGTCAAACACCAGACAAAAAACCAGAAACTAAACCAGAACAA 
GACGGTTCAGGTCAAACACCAGATAAAAAACCAGAAACTAAACCAGAAAAAGATAGTTCAGGTCAAACACCAGGTAAAACTCCTCAAAAAGGTCAA 
CCTTCTCGTACTCTAGAGAAACGATCTTCTAAGCGTGCTTTAGCTACAAAAGCATCAACAAAAGATCAGTTACCAACGACTAATGACAAGGATACA 
AATCGTTTACATCTCCTTAAGTTAGTTATGACCACTTTCTTCTTGGGATTAGTAGCTCATATCTTTAAAACAAAACGCACTGAAGAT 

SEQ ID 822 

LRKKQKLPFDKLAIALMSTSILLNAQSDIKANTVTEDTPATEQAVETPQPTAVSEEAPSSKETKTPQTPDDAEETIADDANDLAPQAPAKTADTPA 
TSKATIRDLNDPSQVKTLQEKAGKGAGTWAVIDAGFDKNHEAWRLTDKTKARYQSKEDLEKAKKEHGITYGEWVNDKVAYYHDYSKDGKTAVDQE 
HGTHVSGILSGNAPSETKEPYRLEGAMPEAQLLLMRVEITOGLADYAR1TYAQAIIDAVNLGAKVINMSFGNAALAYANLPDETKKAFDYAKSKGVS 
IVTSAGNDSSFGGKTRLPLADHPDYGWGTPAAADSTLTVASYSPDKQLTETATVKTADQQDKEMPVLSTNRFEPNKAYDYAYANRGMKEDDFKDV 
KGKIALIERGDIDFKDKIANAKKAGAVGVLIYDNQDKGFPIELPNVDQMPAAFISRKDGLLLKENPQKTITFNATPKVLPTASGTKLSRFSSWGLT 
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ADGNIKPDIAAPGQDILSSVANNKYAKLSGTSMSAPLVAGIMGLLQKQYETQYPDMTPSERBDLAKKVLMSSATALYDEDEKAYFSPRQQGAGAVD 
AKKASAATMYVTDKDNTSSKVHLNNVSDKFEVTVTVHNKSDKPQELYYQATVQTDKVDGKLFALAPKALYETSWQKITIPANSSKQVTIPIDVSQF 
SKDLLAPMKNGYFLEGFVRFKQDPTKEELMSIPYIGFRGDFGNLSALEKPIYDSKDGSSYYHEANSDAKDQLDGDGLQFYALKNNFTALTTESNPW 
TIIKAVKEGVENIEDIESSEITETIFAGTFAKQDDDSHYYIHRHANGKPYAAISPNGDGNRDYVQFQGTFLRNAKNLVAEVLDKEGNWWTSEVTE 
QWKNYNNDLASTLGSTRFEKTRWDGKDKDGKWANGTYTYRVRYTPISSGAKEQHTDFDVIVDNTTPEVATSATFSTEDRRLTLASKPKTSQPVY 
RERIAYTYMDEDLPTTEYISPNEDGTFTLPEEAETMEGATVPLKMSDFTYWEDMAGNITYTPVTKLLEGHSNKPEQDGSDQAPDKKPETKPEQDG 
SGQAPDKKPETKPEQDGSGQTPDKKPETKPEQDGSGQTPDKKPETKPEKDSSGQTPGKTPQKGQPSRTLEKRSSKRALATKASTKDQLPTTNDKDT 
NRLHLLKLVMTTFFLGLVAHI FKTKRTED 

SEQ ID 823 

ATGTGGAATGTAAAAACTTTTGATAATTTAACTACACATGAGTTGTTTCAAATATATAAATTAAGAGTATCTGTATTTGTGGTTGAACAAGATTGT 
CCTTATCAAGAGGTTGATGATGAAGATTTGATTTGTTTGCATGGGATGAATTGGGTAGATGGTCAATTGGCAGCTTATTATAGATTGATACCAGAA 
GATGATAAGGTGCATTTGGGACGTGTGATTGTTAATCCAGACTTTAGAAAAAAGGGATTAGGAAATCAATTAGTGGAATATGCGATTAAATTTAGT 
GAGGCAAATTACCCTAATAAACCTATTTATGCTCAGGCCCAAGCTTATTTACAAGATTTTTATCAATCTTTCGGATTTCAACCTGTCTCAGATATC 
TATCTAGAAGATAATATTCCTCATCTTGATATGGTTTTATTA 

SEQ E) 824 

MWNVKTFDNLTTHELFQIYKLRVSVFWEQDCPYQEVDDEDLICLHGMNWVDGQLAAYYRLIPEDDKVHLGRVIVNPDFRKKGLGNQLVEYAIKFS 
EANYPNKPIYAQAQAYLQDFYQSFGFQPVSDI YLEDNI PHLDMVLL 

SEQ ID 825 

ATGGATGTCTCCTCAATTGACGAATCAAGGACGCCACATGTTCCAAAAACAATTAAACTTTCCATTCCAAATACTATAATATCTTCCAAGATTGCT 
ACGCAAGCTGAAGCACCAACA 

SEQ ID 826 

MDVSSIDESRTPHVPKTIKLSIPNTIISSKIATQAEAPT 

SEQ ID 827 

ATGAATGTGGTTTTAAAACAGCGAATTCCTTTAAAAATTAAACGAATGGGAATTAATGGTGAAGGAATAGGTTTTTATAAAAAAACACTAATCTTT 
GTTCCAGGGGCCCTCAAGGGAGAAGAGGTGTTTTGTCAGATTTCTTCTGTTAGACGTAATTTTGCAGAAGCTAAACTGTTAAAGATAAATAAAAAA 
TCTAAAAATAGGGTAGAACCCCCTTGTTCTATTTATAAAGAATGTGGGGGATGCCAAATAATGCACCTTCAATATGATAAGCAGCTAGAGTTTAAA 
ACGGATGTTATTCGACAGGCTCTAATGAAATTTAAACCAGAGGGATATGAGAATTATGAAATCCGTAAAACGATAGGTATGTCGGAACCTGAACAC 
TATGGTGCTAAATTACAATTTCAAGTGCGTTCGTTTGGAGGGAATGTAAAGGCAGGTTTATATGCACAAGGGACACATCGATTGATTGATATCAAA 
GATTGTTTAGTGCAAGATAGCCTTACTCAGGAAATGATAAATCGAGTTGCAGAACTTTTAGGAAAATATAAATTGCCTATTTATAATGAACGTAAA 
ATAGCTGGTGTCCGTACTGTTATGATTCGACGAGCACAAGCGAGTGGAGAGGTTCAACTGATCTTTATCACAAGTAAAAGACTTGATTTTGATGAT 
GTTGTTATTGAATTAGTTCGAGAGTTTCCTGAGTTAAAGACAGTTGCTGTAAATATCAACGCTAGTAAAACAAGTGATATCTATGGTCAAATAACA 
GAAGTTATTTGGGGTCAAGAATCCATCAATGAAGAAGTATTAGATTATGGTTTTTCGTTATCACCACGTGCTTTTTATCAACTTAATCCTAAACAA 
ACACAAATTTTATATAGTGAGGCAGTTAAGGCCTTAGATGTGAAGGAAGATGATGATTTAATTGACGCTTATTGTGGAGTAGGAACGATTGGACTT 
GCTTTTGCTGGAAAAGTTAAAAGTGTTCGTGGAATGGATATTATCCCTGAGGCTATTCAGGATGCTAAAGAGAACGCACTTTATATGGGTTTTACT 
AATACACATTACGAAGCTGGAAAGGCAGAGGATATTATCCCTAGGTGGTATAGTGAGGGATTTCGCGCTAATGCGTTAATCGTGGATCCTCCTCGC 
ACAGGTTTAGATGATAAATTGCTAAATACTATACTAAAAATGCCTCCAGAAAAAATGGTTTACGTTTCTTGTAATACATCCACGCTTGCTAGAGAC 
TTAGTAACATTAACAAAAGTATACCATGTCCACTACATCCAATCCGTTGACATGTTTCCACATACAGCAAGGACCGAGGCTGTAGTGAAACTACAA 
CGTAAGGAA 

SEQ ID 828 

MNWLKQRIPLKIKRMGINGEGIGFYKKTLIFVPGALKGEEVFCQISSVRRNFAEAKLLKINKKSKNRVEPPCSIYKECGGCQIMHLQYDKQLEFK 
TDVIRQALMKFKPEGYENYEIRKTIGMSEPEHYRAKLQFQVRSFGGNVKAGLYAQGTHRLIDIKDCLVQDSLTQEMINRVAELLGKYKLPIYNERK 
IAGVRTVMIRRAQASGEVQLIFITSKRLDFDDWIELVREFPELKTVAVNINASKTSDIYGQITEVIWGQESINEEVLDYGFSLSPRAFYQLNPKQ 
TQILYSEAVKALDVKEDDDLIDAYCGVGTIGLAFAGKVKSVRGMDIIPEAIQDAKENALYMGFTNTHYEAGKAEDIIPRWYSEGFRANALIVDPPR 
TGLDDKLLNTILKMPPEKMVYVSCNTSTLARDLVTLTKVYHVHYIQSVDMFPHTARTEAWKLQRKE 

SEQ ID 829 

ATGGTCGTAAAGGTTAAACAGAAAATTCCTTTAAAAATTAAGCGAATGGGAATTAACGGTGAGGGGATTGGTTTTTATCAGAAAACTTTGGTATTT 

TCTAAGAATCGTGTCAAACCAGCTTGTTCTGTTTATGAAACTTGTGGTGGTTGCCAAATCATGCATCTAGCCTATCCTAAACAGCTAGATTTCAAA 
GATGATGTGATTAGGCAGGCCCTTAAAAAGTTCAAACCAACTGGCTATGAACAATTTGAGATTAGACCGACTTTAGGAATGAAAAAGCCAGATCAC 
TATCGGGCCAAATTGCAGTTTCAGCTGCGGTCATTTGGCGGGACGGTCAAGGCTGGTTTATTTTCCCAGGGAAGTCATCGCTTGGTTCCTATTGAC 
AATTGCTTGGTACAGGATCAACTAACGCAAGATATTATCAATAAGATTACGCAGTTAGTGGACAAGTACAAGTTGCCCATTTACAATGAGCGCAAG 
ATTGCTGGGATTCGGACGATAATGGTTCGTAAGGCACAGGCTAGTGATCAGGTACAGATTATTGTTGTGAGTAGCAAAGAAGTTAGGTTAGCGAAT 
TTCATTGGCGAATTGACTAAGGCATTTCCTCAGGTTAAAACGGTTGCCTTGAATAGTAATCGTTCTAAATCGAGTGAGATTTATGGGGACGAAACG 
GAAATTCTATGGGGACAAGAGGCGATTCATGAAGAAGTTTTAGACTATGGATTTGCGTTATCACCGAGAGCTTTTTACCAACTTAATCCACAGCAG 
ACAGAAGTTTTGTATGGTGAGGTGGTGAAGGCCTTGGATGTAGGGAGCAAAGATCATATTATTGATGCCTATTGTGGGGTTGGCTCGATTGGCTTT 
GCTTTTGCAGGGAAGGTCAAGTCTGTGCGGGGGATGGATATTATCCCAGAAGCGATTGAAGATGCACAAAAAAATGCCAAAGCCATGGGCTTTGAC 
AACGCTTACTATGAGGCAGGGAAGGCAGAGGATATTATTTCTAAATGGTATAAACAAGGTTACCGCGCGGATGCCGTCATTGTGGACCCACCAAGA 
ACTGGTTTAGATGATAAATTATTAAAAACGATTCTTCATTACCAGCCTAAACAGATGGTTTATGTGTCTTGTAATACCTCCACTTTGGCCCGCGAC 
TTGGTGCAGCTAACAAAGGTTTACGATGTTCACTATATCCAAAGTGTAGACATGTTCCCCCATACAGCTAGGACCGAGGCTGTCGTGAAGTTACAA 
AAACGTGTA 

SEQ ID 830 

MWKVKQKIPLKIKRMGINGEGIGFYQKTLVFVPGALKGEDIFCQITAVKRNFAEAKLLTVNKASKNRVKPACSVYETCGGCQIMHLAYPKQLDFK 
DDVIRQALKKFKPTGYEQFEIRPTLGMKKPDHYRAKLQFQLRSFGGTVKAGLFSQGSHRLVPIDNCLVQDQLTQDIINKITQLVDKYKLPIYNERK 
IAGIRTIMVRKAQASDQVQIIWSSKEVRLANFIGELTKAFPQVKTVALNSNRSKSSEIYGDETEILWGQEAIHEEVLDYGFALSPRAFYQLNPQQ 
TEVLYGEWKALDVGSKDHIIDAYCGVGSIGFAFAGKVKSVRGMDIIPEAIEDAQKNAKAMGFDNAYYEAGKAEDIISKWYKQGYRADAVIVDPPR 
TGLDDKLLKTILHYQPKQMVYVSCNTSTLARDLVQLTKVYDVHYIQSVDMFPHTARTEAWKLQKRV 

SEQ ID 831 

ATGAAAATAACCAAAATCGAAAAGAAAAAAAGACTTTACACTCTAGAGCTAGACAATACCGAAAATTTATATATAACAGAAGATACTATCGTTCAT 
TTTATGTTAAGTAAAGGGATGATAATTAATGCCGAGAAACTTGAAAATATTAAAAAATTTGCCCAACTATCATACGGTAAAAATCTAGGTCTTTAT 
TATATTTCTTTCAAGCAGAGAACCGAGAAAGAAGTTATTAAATATCTTCAACAACATGATATTGATTCTAAAATTATTCCACAAATTATTGATAAT 
CTAAAAAGTGAGAATTGGATAAACGATAAAAACTACGTGCAATCTTTCATACAGCAAAATCTAAATACTGGCGATAAGGGACCATACGTGATAAAA 
CAAAAATTATTGCAAAAAGGTATCAAAAGTAAAATAATTGAATCTGAACTTCAAGCTATAAACTTTCAAGACTTAGCATCCAAAATAAGCCAAAAA 
CTCTATAAAAAATATCAAAACAAACTTCCACTAAAAGCATTAAAAGATAAATTGATGCAGAGCTTAACTACAAAAGGATTTGATTATCAGATAGTG 
CATACCGTAATTCAAAACCTTGAAATTGAAAAAGATCAAGAACTTGAAGAAGACCTCATTTATAAAGAATTAGATAAACAATACCAAAAATTATCA 
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AAAAAACATGACCAGTATGAATTAAAGCAACGTATAATCAATGCCTTAATGCGTAAAGGATACCAGTACGAAGATATCAAAAGTGCTTTAAGAGAA 
TATTTA 

SEQ ID 832 

MKITKIEKKKRLYTLELDNTENLYITEDTIVHFMLSKGMIINAEKLENIKKFAQLSYGKNLGLYYISFKQRTEKEVIKYLQQHDIDSKIIPQIIDN 
LKSENWINDKNYVQSFIQQNLNTGDKGPYVIKQKLLQKGIKSKIIESELQAINFQDLASKISQKLYKKYQNKLPLKALKDKLMQSLTTKGFDYQIV 
HTVIQNLEIEKDQELEEDLIYKELDKQYQKLSKKHDQYELKQRIINALMRKGYQYEDIKSALREYL 

SEQ ID 833 

ATGAAAATCACTAAAATTGAAAAGAAAAAACGCCTCTACCTTATCGAATTGGATAATGACGAATCCCTTTATGTAACAGAAGATACTATTGTTCGG 
TTTATGTTGAGTAAAGATAAAGTCCTTGACAATGATCAGCTTGAAGACATGAAACATTTTGCCCAACTGTCCTACGGCAAAAATTTAGCCCTTTAT 
TTTCTTTCCTTTCAACAACGCAGCAACAAGCAAGTTGCTGATTACCTGCGCAAGCATGAGATTGAAGAACACATTATTGCTGACATCATCACTCAA 
CTCCAAGAAGAACAATGGATAGACGACACCAAATTGGCTGATACCTACATTCGCCAAAATCAGTTAAATGGTGATAAAGGTCCCCAAGTCTTAAAA 
CAAAAATTATTACAAAAAGGCATTGCAAGTCATGACATTGATCCTATCTTATCTCAAACTGACTTTAGCCAACTCGCTCAAAAAGTAAGCCAAAAA 
CTCTTTGACAAATATCAAGAAAAATTGCCACCAAAAGCCTTGAAAGATAAAATCACCCAAGCATTACTGACCAAAGGCTTTTCATACGATCTAGCT 
AAACATAGCCTCAATCACCTTAATTTTGACCAAGATAATCAAGAAATAGAAGATCTTCTTGACAAAGAATTAGACAAACAATATCGTAAACTCAGT 
CGCAAATATGATGGTTATACCTTAAAGCAAAAGCTCTATCAGGCTCTCTACCGAAAAGGCTACAACAGCGACGACATTAATTGCAAGTTAAGAAAT 
TATTTA 

SEQ ID 834 

MKITKIEKKKRLYLIELDNDESLYVTEDTIVRFMLSKDKVLDNDQLEDMKHFAQLSYGKNLALYFLSFQQRSNKQVADYLRKHEIEEHIIADIITQ 
LQEEQWIDDTKLADTYIRQNQLNGDKGPQVLKQKLLQKGIASHDIDPILSQTDFSQLAQKVSQKLFDKYQEKLPPKALKDKITQALLTKGFSYDLA 
KHSLNHLNFDQDNQEIEDLLDKELDKQYRKLSRKYDGYTLKQKLYQALYRKGYNSDDINCKLRNYL 

SEQ ID 835 

ATGAGATTACCTAAAGAAGGCGACTTTATTACAATTCAAAGTTACAAACATGATGGTAGTTTACACCGAACTTGGCGTGACACCATGGTATTAAAA 
ACAACCGAAAATGCCCTCATTGGTGTTAATGATCATACTTTAGTAACAGAAAATGATGGTCGACGCTGGGTGACACGAGAGCCTGCAATAGTATAC 
TTTCATAAAAAATACTGGTTTAACATTATCGCTATGATACGTGAAACTGGTGTCTCCTACTATTGTAATCTAGCAAGTCCGTATATCTTGGACCCT 
GAAGCACTCAAGTATATTGACTATGACCTTGATGTCAAAGTATTTGCAGATGGTGAAAAAAGACTACTAGATGTGGACGAATATGAACAGCATAAA 
GCTCAGATGAACTATCCTACCGATATTGATTATATATTAAAGGAAAATGTAAAAATATTGGTAGAATGGATAAATGAGAATAAAGGCCCCTTTTCA 
TCATCATATATCAATATCTGGTATAAACGGTACCTTGAATTGAAAAAGCGC 

SEQ ID 836 

MRLPKEGDFITIQSYKHDGSLHRTWRDTMVLKTTENALIGVNDHTLVTENDGRRWVTREPAIVYFHKKYWFNIIAMIRETGVSYYCNLASPYILDP 
EALKYIDYDLDVKVFADGEKRLLDVDEYEQHKAQMNYPTDIDYILKENVKILVEWINENKGPFSSSYINIWYKRYLELKKR 

SEQ ID 837 

ATGAAATTACCTAAAGAAGGCGACTTTATTACAATTCAAAGTTATAAGCATGATGGTAGTTTGCACCGTACTTGGCGCGATACTATGGTACTAAAA 
ACAACTGAAAATGCCCTCATTGGAGTTAATGATCACACTCTTGTCACAGAAAGTGACGGTAGACGATGGGTGACCCGCGAACCTGCAATCGTTTAC 
TTTCATAAAAAATACTGGTTTAACATTATAGCCATGATTCGAGATAATGGCGTCTCTTATTACTGTAACTTAGCTAGTCCATACATGATGGACACT 
GAGGCCCTTAAATACATTGATTACGATTTAGATGTCAAAGTCTTTGCGGATGGTGAAAAGAGATTACTTGATGTTGATGAATACGAGATTCATAAA 
AAAGAGATGCAGTATTCAGCCGATATGGACTTTATCCTAAAAGAAAATGTCAAAATATTGGTTGATTGGATTAATCATGAAAAAGGACCATTTTCC 
AAGGCCTATATCACTATTTGGTACAAACGTTATCTTGAACTGAAGAATCGT 

SEQ ID 838 

MKLPKEGDFITIQSYKHDGSLHRTWRDTMVLKTTENALIGVNDHTLVTESDGRRWVTREPAIVYFHKKYWFNIIAMIRDNGVSYYCNLASPYMMDT 
EAiSYIDYDLDVKVFADGEKRLLDVDEYEIHKKEMQYSADMDFILKENVKILVDWINHEKGPFSKAYITIWYKRYLELKNR 

SEQ ID 839 

ATGAAAAAGAACAAAGAGTTAAACGTGCTAAGAGAAAAGCAAGTAAGAAAAGAAAGTAGGAAAACCATGGTATTATTTACAGGAGCGACTGTAGAA 
GAAGCTATTGAAAAAGGACTACAAGAGTTAAACATTTCACGATTGAGGGCACATATAAAAGTTGTATCACGTGAGAAAAAAGGTTTTTTGGGCTTT 
GGTAAAAAGCCAGCAAAAGTTGAAATAGAAGGTATCACCGACGAAGTAACTGATATTAATGAATCGGTAGCGTTAAAAAATATTAAGAATGTACCG 
TCTAGCGTAGATGTGGTGGAAGAATATATAGAGGAGGTTGATGAAACGCTTGAAAAAGAAGACGTATCACAACCAGAACTTCCAAAAATTGATGAT 
AAAAACGTTGTAACTACAAGTGAAGCTATTGAAAAAATTGACCTACTTCCTAATATTGAAGTAGCAGCTGCTCAGGTGACTAAATACGTTGAAAAT 
ATCATCTATGAGATGGATTTAGATGCAACAATAGAAACTACGACAAGTAAGCGACAAATAAATCTCCAAATAGAAACGCCAGAAGCTGGGCGCATC 
ATTGGTTATCATGGAAAAGTATTAAAATCGTTGCAGTTGTTAGCACAAAATTATCTTCATGACCGCTTTTCTAAGAGTTTTTCAGTATCCATTAAT 
GTCCATGACTACGTTGAGCATCGTACAGAAACTTTAATTGATTTTTCTAAAAAAATAGCTAGGCGTGTTTTAGAGACTAATGAACCTTACCATATG 
GATCCTATGAGTAACAGTGAGCGAAAAACTGTTCATAAAACAATTGCAACTATAGAGGGTGTTGAAAGTTATTCTGAAGGTAACGATCCTAATAGA 
TTTGTAGTAGTTACTAAGAAA 

SEQ ID 840 

MKKNKELNVLREKQVRKESRKTMVLFTGATVEEAIEKGLQELNISRLRAHIKVVSREKKGFLGFGKKPAKVEIEGITDEVTDINESVALKNIKNVP 
SSVDWEEYIEEVDETLEKEDVSQPELPKIDDKNWTTSEAIEKIDLLPNIEVAAAQVTKYVENIIYEMDLDATIETTTSKRQINLQIETPEAGRI 
IGYHGKVLKSLQLLAQNYLHDRFSKSFSVSINVHDYVEHRTETLIDFSKKIARRVLETNEPYHMDPMSNSERKTVHKTIATIEGVESYSEGNDPNR 
FVWTKK 

SEQ ID 841 

ATGGTATTATTTACAGGAAAAACAGTCGAAGAAGCTATCGAAACAGGACTTCAAGAGTTAGGGTTATCACGCCTTAAAGCGCATATCAAAGTCATT 
TCAAAAGAGAAAAAAGGTTTCCTCGGGTTTGGTAAAAAGCCAGCCCAAGTTGATATCGAAGGTATCAGCGACAAGACGGTTTATAAGGCTGATAAA 
AAAGCCACTCGAGGTGTTCCAGAGGATATTAATCGTCAAAATACTCCCGCGGTCAATTCTGCTGATGTAGAACCTGAAGAAATAAAAGCCACTCAA 
AGGTTAGAAGCAGAAGATACCAAAGTGGTTCCTCTCATGTCTGAAGATAGTCCAGCGCAAACCCCTTCTAATCTTGCTGAGACAGTCACTGAAACA 
AAAGCACAACAACCGTCAATCCCAGTCGAAGAATCAGAAGTGCCCCAAGATGCTGGTAATGATGGTTTCAGCAAAGATATTGAAAAAGCTGCTCAG 
GAAGTGTCCGATTATGTGACTAAAATTATCTATGAAATGGATATCGAAGCTACCGTTGAAACCAGCAACAATCGTCGCCAAATCAATTTGCAGATT 
GAAACGCCAGAGGCGGGACGTGTGATTGGTTACCATGGTAAGGTCTTGAAATCCTTGCAGTTGTTAGCTCAAAATTTCTTGCACGACCGCTATTCA 
AAAAATTTTTCAGTATCCTTGAATGTCCATGATTATGTGGAACATCGAACAGAAACCTTGATTGACTTTACGCAAAAAGTTGCCAAACGCGTTTTG 
GAATCTGGTCAAGATTAGACCATGGATCCCATGAGTAACAGTGAGCGTAAAATCGTTCATAAAACCGTTTCATCCATTGAAGGGGTTGATAGTTAT 
TCTGAAGGCAATGACCCTAACCGCTATGTGGTAGTCAGTCTTCAACGT 

SEQ ID 842 

MVLFTGKTVEEAIETGLQELGLSRLKAHIKVISKEKKGFLGFGKKPAQVDIEGISDKTVYKADKKATRGVPEDINRQNTPAVNSADVEPEEIKATQ 
RLEAEDTKWPLMS EDS PAQTPSNLAETVTETKAQQPS I PVEESEVPQDAGNDGFSKD I EKAAQEVSDYVTKI I YEMD IEATVETSNNRRQINLQI 
ETPEAGRVIGYHGKVLKSLQLLAQNFLHDRYSIOIFSVSLNVHDYVEHRTETLIDFTQKVAKRVLESGQDYTMDPMSNSERKIVHKTVSSIEGVDSY 
SEGNDPNRYWVSLQR 

SEQ ID 843 

TTGAAGAAAAAACTTAAAACATTTAGCTTAATATTGCTGACAGGCTCTTTATTGGTTGCTTGCGGACGAGGAGAAGTATCTAGTCATTCAGCCACA 
TTATGGGAGCAAATAGTTTATGCATTTGCTAAATCAATACAATGGCTCTCCTTTAACCATTCAATTGGTTTGGGAATAATCTTATTCACTCTAATA 
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ATCAGAGCGATTATGATGCCGCTTTATAATATGCAAATC3AAATCCAGCCAAAAGATGCAGGAAATTCAGCCAAGGCTCAAGGAATTACAAAAAAAA 
TATCCAGGGAAAGATCCTGATAACCGTTTAAAGCTAAATGATGAAATGCAATCTATGTATAAAGCTGAGGGAGTTAACCCATATGCAAGTGTATTA 
CCTCTTCTAATTCAGTTACCTGTCCTATGGGCTCTTTTCCAAGCTTTGACTAGGGTTTCTTTCTTAAAAGTAGGAACATTTTTGAGCCTAGAATTA 
TCACAGCCGGACCCATATTATATTTTACCTGTACTGGCGGCCTTATTTACCTTTTTATCAACTTGGTTAACTAACAAAGCAGCTGTTGAAAAAAAT 
ATTGCTTTAACTCTTATGACTTATGTTATGCCGTTTATCATATTGGTAACAAGCTTTAACTTTGCTAGTGGTGTTGTTTTATACTGGACGGTGTCT 
AATGCTTTTCAAGTATTTCAAATTCTATTATTGAACAACCCATACAAGATTATAAAGGTTCGAGAAGAAGCAGTAAGAGTGGCACATGAAAAAGAA 
CAAAGAGTTAAACGTGCTAAGAGAAAAGCAAGTAAGAAAAGAAAG 

SEQ ID 844 

MKKKLKTFSLILLTGSLLVACGRGEVSSHSATLWEQIVYAFAKSIQWLSFNHSIGLGIILFTLIIRAIMMPLYNMQMKSSQKMQEIQPRLKELQKK 
YPGKDPDNRLKLNDEMQSMYJCAEGVNPYASVLPLLIQLPVLWALFQALTRVSFLKVGTFLSLELSQPDPYYILPVLAALFTFLSTWLTNKAAVEKN 
IALTLMTYVMPFIILVTSFNFASGWLYWTVSNAFQVFQILLLNNPYKIIKVREEAVRVAHEKEQRVKRAKRICASKKRK 

SEQ ED 845 

TTGAGAAAGGTTTTGAGAGTGAAGAAAAACATTAAAATTGCAAGAATAGTCCCCTTAGTTCTATTATTAGTGGCCTGTGGTCGTGGTGAGGTAACG 
GCACAATCATCTAGTGGTTGGGACCAGTTGGTTTACTTATTTGCCAGAGCAATTCAATGGCTTTCCTTTGATGGTTCAATTGGTGTTGGCATTATT 
CTTTTTACCCTTACTATCCGTCTCATGCTCATGCCTTTGTTTAACATGCAAATCAAATCAAGCCAGAAGATGCAAGACATCCAACCTGAGCTTAGA 
GAATTGCAAAGGAAATACGCTGGTAAAGACACACAAACGCGGATGAAGTTGGCTGAAGAAAGTCAAGCCCTTTACAAAAAATATGGGGTTAACCCT 
TATGCTAGTCTCTTACCCCTCTTAATTCAGATGCCAGTTATGATTGCCTTATTCCAAGCCTTGACACGGGTATCTTTCTTAAAAACAGGGACTTTC 
TTGTGGGTGGAATTGGCACAACATGATCATTTGTACCTTTTACCAGTTTTGGCAGCTGTCTTCACTTTCTTGTCCACTTGGTTGACCAATCTAGCG 
GCTAAAGAAAAAAATGTCATGATGACTGTTATGATTTATGTGATGCCGCTAATGATCTTTTTCATGGGCTTTAACTTGGCTAGTGGAGTAGTGCTC 
TATTGGACGGTCTCCAATGCCTTTCAAGTGGTACAACTACTGTTATTAAACAATCCTTTTAAGATTATTGCGGAAAGACAACGTCTTGCCAATGAA 
GAAAAAGAACGCCGTCTTCGTGAACGTCGTGCTCGTAAAAAAGCAATGAAGAGAAAA 

SEQ ID 846 

LRKVLRVKKNIKIARIVPLVLLLVACGRGEVTAQSSSGWDQLVYLFARAIQWLSFDGSIGVGIILFTLTIRLMLMPLFNMQIKSSQKMQDIQPELR 
ELQRKYAGKDTQTRMKLAEESQALYKKYGVNPYASLLPLLIQMPVMIALFQALTRVSFLKTGTFLWVELAQHDHLYLLPVLAAVFTFLSTWLTNLA 
AKEKNVMMTVMIYVMPLMIFFMGFNLASGWLYWTVSNAFQWQLLLLNNPFKIIAERQRLANEEKERRLRERRARKKAMKRK 

SEQ ID 847 

TTGAGTCTTTTAGGTTATTTATGGTATAATAAAACCAATTTAGATAAATGGAGCACTATTTTGAAAAAAACCTATCGGGTAAAAAGTGATAAGGAT 
TTTCAAATGATTTTCAGCAGAGGTAAAAATGTTGCTAATCGAAAATTTGTTATCTACTATTTAGAAAAAGAACAAAAACACTTTCGTGTGGGAATC 
TCTGTTAGTAAGAAATTAGGAAATGCTGTTGTTCGTAACGCTATTAAAAGAAAAATTAGGCATGTTTTACTCTCTCAGAAAACAGCGCTGCAAGAT 
TATGATTTTGTCGTGATTGCGCGTAAAGGTGTAGAGGAATTGGACTATCAAGCATTAGAAAAAAATCTTATACACGTTTTAAAAATAGCAGGACTC 
ATC 

SEQ ID 848 

MSLLGYLWYNKTNLDKWSTILKKTYRVKSDKDFQMIFSRGKNVANRKFVIYYLEKEQKHFRVGISVSKKLGNAWRNAIKRKIRHVLLSQKTALQD 
YDFWIARKGVEELDYQALEKNLIHVLKIAGLI 

SEQ. ID 849 

TTGAAGAAGACCTATCGTGTCAAGCGTGAGAAAGATTTCCAAGCCATATTTAAGGATGGAAAAAGTACAGCAAATCGAAAATTTGTCATTTATCAT 
TTAAATAGAGGCCAAGACCACTTCCGTGTGGGTATTTCTGTCGGTAAAAAAATAGGAAATGCAGTCACCAGAAATGCAGTCAAACGAAAGATACGT 
CATGTTATCATGGCATTAGGGCATCAGCTGAAGTCAGAGGATTTCGTGGTGATTGCCCGTAAGGGTGTCCACTCTTTGGAGTATCAAGAGCTTCAA 
CAAAATTTACATCATGTTTTAAAGTTAGCACAATTGCTTGAGAAAGGTTTTGAGAGTGAAGAAAAACAT 

SEQ ID 850 

LKKTYRVKREKDFQAIFKDGKSTANRKFVIYHLNRGQDHFRVGISVGKKIGNAVTRNAVKRKIRHVIMALGHQLKSEDFWIARKGVHSLEYQELQ 
QNLHHVLKLAQLIiEKGFESEEKH 

SEQ ID 851 

ATGTTAGCGCTATATGCCTTATTATTAGAAAGAAGGAATAAGATGACAAAACAAAAAATTGCCGTTCTTGGACCTGGTTCATGGGGGACTGCTCTT 
GCACAAGTATTAAATGACAATGGACATGAGGTACGCTTATGGGGAAACGTGGTTGAACAAATAGAAGAGATTAATACTAACCATACTAATCAACGT 
TACTTCAAAGATATTACCTTAGATTCCAAAATAAAAGCCTACACTAATCTTGAGGAAGCGATTAATAATGTTGACAGCATTTTATTCGTCGTCCCA 
ACTAAAGTTACAAGACTTGTTGCTAAACAAGTGGCTAATCTTTTAAAGCATAAAGTTGTTCTTATGCATGCTTCTAAGGGACTAGAACCTGGTACT 
CATGAACGACTTTCTACAATTTTAGAAGAAGAAATCTCTGAACAATATCGTAGTGATATCGTTGTTGTTTCAGGTCCCAGTCATGCTGAAGAAGCC 
ATCGTTCGTGATATTACTTTGATTACTGCTGCTTCAAAAGATATTGAAGCAGCTAAGTATGTCCAAAAATTGTTTAGTAATCATTATTTTAGACTT 
TATACTAACACTGATGTCGTAGGAGTAGAAACAGCTGGTGCTCTAAAAAATATTATTGCTGTTGGTGCTGGAGCACTACACGGTCTTGGTTATGGT 
GATAATGCTAAAGCAGCTATTATTACGCGTGGTTTAGCTGAGATAACACGTCTTGGTGTACAATTAGGGGCCGACCCTCTCACTTTCAGTGGTTTA 
TCCGGAGTTGGAGATTTAATTGTGACTGGTACATCTGTTCATTCTCGCAACTGGAGAGCGGGAGATGCTTTAGGACGTGGTGAGAAACTTGAAGAT 
ATTGAAAAAAATATGGGGATGGTTATTGAAGGTATCTCAACAACTAAAGTTGCTTACGAAATCGCCCAAAACTTAAATGTTTACATGCCCATTACA 
GAAGCTATTTATAAATCAATATATGAAGGGGCTAATATCAAAGATAGCATTTTAGATATGATGTCCAATGAATTTCGTTCAGAGAATGAATGGCAC 

SEQ ID 852 

MLALYALLLERRNKMTKQKIAVLGPGSWGTALAQVLNDNGHEVRLWGNWEQIEEINTNHTNQRYFKDITLDSKIKAYTNLEEAINNVDSILFWP 
TKVTRLVAKQVANLLKHKWLMHASKGLEPGTHERLSTILEEEISEQYRSDIVWSGPSHAEEAIVRDITLITAASKDIEAAKYVQKLFSNHYFRL 
YTNTDWGVETAGALKNIIAVGAGALHGLGYGDNAKAAIITRGLAEITRLGVQLGADPLTFSGLSGVGDLIVTGTSVHSRNWRAGDALGRGEKLED 
IEKNMGMVIEGISTTKVAYEIAQNLNVYMPITEAIYKSIYEGANIKDSILDMMSNEFRSENEWH 

SEQ ID 853 

ATGACAAAACAAAAAGTAGCTATTTTAGGACCTGGTTCTTGGGGAACTGCCCTTTCTCAGGTTCTTAATGACAATGGCCATGACGTCCGTTTATGG 
GGAAATATTCCTGATCAAATTGAAGAGATAAATACCAAGCATACCAATAGACACTACTTCAAAGACATTGTGTTAGACAAAAACATTACGGCAACT 
CTTGATTTAGGTCAAGCCCTATCAGATGTTGATGCGGTGCTTTTTGTTGTGCCAACTAAAGTAACACGATTAGTTGCTAGACAAGTTGCCGCCATT 
TTAGATCATAAAGTAGTGGTCATGCATGCCTCAAAAGGTCTAGAACCAGAGACCCACGAACGTTTATCAACTATCCTAGAAGAAGAAATTCCAGCT 
CATTTTCGTAGTGAAGTGGTCGTTGTATCAGGTCCTAGTCATGCTGAAGAAACTATCGTTCGCGATATTACTCTCATCACGGCAGCCTCAAAAGAT 
ATTGAAGCTGCAAAGTATGTTCAGTCCCTCTTTAGTAACCACTACTTCCGACTTTATACCAATACCGACGTCATCGGAGTTGAAACAGCTGGTGCC 
CTCAAAAACATTATTGCTGTTGGAGCAGGAGCTCTCCATGGACTTGGGTATGGAGATAATGCCAAAGCAGCGGTAATTACTCGTGGGTTAGCTGAA 
ATCACCCGTCTAGGCGTCAAGCTTGGTGCTGACCCGTTAACCTACAGTGGGTTATCTGGTGTTGGTGATCTAATTGTAACAGGTACTTCTGTCCAT 
TCACGTAACTGGCGGGCTGGAGCTGCCCTTGGACGTGGTGAAAAATTAGAAGATATTGAACGCAACATGGGTATGGTTATCGAAGGTATCGCAACA 
ACTAAGGTAGCCTATGAAATTGCCCAAGACCTCGGAGTTTACATGCCAATTACAACAGCTATTTATAAGTCCATCTACGAGGGCGCTGATATCAAA 
GAAAGCATCCTCGGCATGATGTCAAATGAATTTCGTTCTGAAAATGAATGGCAT 

SEQ ID 854 

MTKQKVAILGPGSWGTALSQVLNDNGHDVRLWGNIPDQIEEINTKHTNRHYFKDIVLDKNITATLDLGQALSDVDAVLFWPTKVTRLVARQVAAI 
LDHKVWMHASKGLEPETHERLSTILEEEIPAHFRSEWWSGPSHAEETIVRDITLITAASKDIEAAKYVQSLFSNHYFRLYTNTDVIGVETAGA 
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LKNIIAVGAGALHGLGYGDNAKAAVITRGLAEITRLGVKLGADPLTY8GLSGVGDLIVTGTSVHSRNWRAGAALGRGEKLEDIBRNMGMVIEGIAT 
TKVAYEIAQDLGVYMPITTAIYKSIYEGADIKESILGMMSNEFRSENEWH 

SEQ ID 855 

ATGAAAGTCAGAAAAGCAGTTATCCCTGCCGCTGGTTTAGGAACACGTTTTTTACCTGCTACTAAAGCTTTAGCTAAAGAAATGCTTCCAATCGTT 
GATAAACCAACTATTCAATTTATTGTTGAAGAAGCACTAAAATCTGGAATTGAAGATATTTTAGTTGTAACTGGTAAATCAAAACGTTCTATAGAA 
GACCACTTTGATTCAAATTTTGAATTAGAATATAACCTAAAAGAGAAAGGGAAAAACGAACTTCTCAAACTTGTTGATGAAACAACTGGCATTCGA 
CTCCATTTTATTCGACAAAGTCATCCTCGTGGGCTTGGAGATGCTGTGCTACAAGCAAAAGCCTTCGTTGGTAATGAACCTTTTGTTGTTATGCTA 
GGTGATGATCTAATGGATATTACCAATAATAAAGTTATTCCTCTCACCAAACAATTAATTAATGACTTTGAAGCTACTCATGCATCAACAATTGCT 
GTTATGGAAGTTCCACATGAAGATGTTTCTGCTTATGGTGTTATTGCTCCACAAGGAGAAGGAGTTAATGGTCTATATAGCGTTAACACTTTCGTT 
GAAAAACCTTCTCCCGAAGAGGCTCCAAGTAATTTGGCAATCATTGGTCGCTACTTGTTAACTCCAGAAATTTTTAATATTTTAGAAACTCAAAAA 
CCTGGTGCAGGAAATGAGATTCAACTAACCGATGCTATCGATACTTTAAATAAAACGCAACGTGTTTTTGCTAGAAAATTTACAGGAGACCGTTAC 
GACGTTGGTGACAAGTTTGGTTTTATGAAAACATCTATTGATTATGCTCTTCAACACCCACAAGTTAAAGATGACTTGAAGAAATATATCATTGAT 
TTAGGAAAATCTCTAGAAAAAACATCTAAGAAG 

SEQ ID 856 

MKVRKAVIPAAGLGTRFLPATKALAKEMLPIVDKPTIQFIVEEALKSGIEDILWTGKSKRSIEDHFDSNFELEYNLKEKGKNELLKLVDETTGIR 
LHFIRQSHPRGLGDAVLQAKAFVGNEPFWMLGDDLMDITNNKVIPLTKQLINDFEATHASTIAVMEVPHEDVSAYGVIAPQGEGVWGLYSVNTFV 
EKPSPEEAPSNLAIIGRYLLTPEIFNILETQKPGAGNEIQLTDAIDTLNKTQRVFARKFTGDRYDVGDKFGFMKTSIDYALQHPQVKDDLKKYIID 
LGKSLEKTSKK 

SEQ ID 857 

ATGACCAAAGTCAGAAAAGCCATTATTCCTGCTGCAGGTCTAGGAACACGTTTTTTACCTGCTACCAAAGCTCTTGCCAAAGAGATGTTGCCCATC 
GTTGATAAACCAACCATCCAGTTTATCGTCGAAGAAGCGCTAAAATCTGGCATCGAGGAAATCCTTGTGGTGACCGGAAAAGCTAAACGCTCTATC 
GAGGACCATTTTGATTCAAACTTTGAATTAGAATACAACCTCCAAGCTAAGGGGAAAAATGAACTGTTGAAATTAGTGGATGAAACCACTGCCATT 
AACCTTCATTTTATCCGTCAAAGCCACCCAAGAGGGCTGGGAGATGCTGTCTTACAAGCCAAAGCCTTTGTGGGCAATGAACCCTTTGTGGTCATG 
CTTGGAGATGACTTAATGGACATTACAAATGCATCCGCTAAACCTCTCACCAAACAACTCATGGAGGACTATGACAAGACGCATGCATCCACTATC 
GCTGTGATGAAAGTTCCTCATGAAGATGTGTCTAGCTATGGGGTTATCGCTCCTCAAGGCAAGGCTGTCAAGGGCCTTTACAGTGTAGACACCTTT 
GTTGAAAAACCACAACCAGAAGATGCGCCTAGTGATTTGGCTATTATTGGTCGTTACCTCCTAACCCCTGAAATTTTTGGTATTTTGGAAAGACAG 
ACCCCTGGAGCAGGTAACGAAGTGCAACTCACAGATGCTATCGATACCCTCAATAAAACTCAGCGTGTCTTTGCACGAGAATTTAAAGGCAATCGT 
TACGATGTTGGGGATAAATTTGGATTCATGAAAACATCTATCGACTATGCCTTAGAACACCCACAGGTCAAAGAGGACTTGAAAAATTACATTATC 
AAACTAGGAAAAGCTTTGGAAAAAAGTAAAGTACCAACACATTCAAAG 

SEQ ID 858 

MTKVRKAIIPAAGLGTRFLPATKALAKEMLPIVDKPTIQFIVEEALKSGIEEILWTGKAKRSIEDHFDSNFELEYNLQAKGKNELLKLVDETTAI 
NLHFIRQSHPRGLGDAVLQAKAFVGNEPFWMLGDDLMDITNASAKPLTKQLMEDYDKTHASTIAVMKVPHEDVSSYGVIAPQGKAVKGLYSVDTF 
VEKPQPEDAPSDLAIIGRYLLTPEIFGILERQTPGAGNEVQLTDAIDTLNKTQRVFAREFKGNRYDVGDKFGFMKTSIDYALEHPQVKEDLKNYII 
KLGKALEKSKVPTHSK 

SEQ ID 859 

ATGATTTTTTTATGTTATGATAGAAATCTGTTTTTATGTGACTATAACTTATTAGGAGGTTCATTCTCGGTGAACAGAAAAATTATTGGCTTAACT 
CTACTATCTTTATCTGTACTAACATTAACAGCATGTGGTAATCGTTCAGATAAGTCTGCAAATAAATCAGATATCAAAGTTGCGATGGTAACTAAT 
CAAGGTGGAGTAGACGATAAATCGTTTAATCAATCAGCTTGGGAAGGGCTACAAAAGTGGGGAAAAAAGAAGGGGTTGACAAAAGGTAATGGCTTT 
GATTATTTCCAGTCATCTAATGAATCAGATCATGCTAATAACCTTGATACGGCAGCCTCTAGTGGTTATAATTTAATTTTTGGTATTGGATTTGGT 
CTTCATGATACTATTGAAAAAGTATCAGAAAATAATAAAGATGTTAAATACGTTATTGTAGATGATATCATTAAAGGTAAAGAAAATGTAGCTAGT 
GTTACTTTTGCAGACAATGAAGCTGCTTACTTAGCTGGAGTTGCTGCAGCTAAGACAACTAAGACAAAAACAGTTGGTTTTATCGGAGGGATGGAA 
GGCGTCGTTGTTAAGCGATTTGAAGCAGGATTTAAGGCTGGAGTAAAATCAATTGATCCGGCTATTAAAGTTGCGGTATCTTATGCAGGCTCATTT 
ACAGATGCAGCTAAAGGTAAAACGATTGCTGCCACACAGTATGCAACAGGTGTTGATGTTATTTACCAGGCTGCTGGTGGTACAGGAGCAGGAATT 
TTTAGTGAGGCTAAAACTGAAAATGAGACCCGCAAGGAATCTAACAAAGTCTGGGTAATTGGTGTTGACAGAGATCAAAGTCAAGAAGGCAATTAT 
GTTTCAAAAGATGGTAAGAAAGCAAACTTTGTTCTGGCATCTACTATAAAAGAGGTGGGGAAATCTCTCCAATCTGTAGCAGAATTAACAGAGAAA 
AAACAATATCCAGGAGGGAAAGTAACAGTTTTTGGTCTAAAGGATAGTGGTGTAGATATTAAAGAGCATCAATTGTCTAGTGAGGGATCTGTTGCT 
GTCAAAAAAGCTAAAGAGGATATTGTTTCAGGGAAAATACAAGTTCCTATGAAA 

SEQ ID 860 

MIFLCYDRNLFLCDYNLLGGSFSVNRKIIGLTLLSLSVLTLTACGKRSDKSANKSDIKVAMVTNQGGVDDKSFNQSAWEGLQKWGKKKGLTKGNGF 
DYFQSSNESDHANNLDTAASSGYNLIFGIGFGLHDTIEKVSENNKDVKYVIVDDIIKGKENVASVTFADNEAAYLAGVAAAKTTKTKTVGFIGGME 
GVWKRFEAGFKAGVKSIDPAIKVAVSYAGSFTDAAKGKTIAaTQYATGVDVIYQAAGGTGAGIFSEAKTENETRKESNKVWVIGVDRDQSQEGNY 
VSKDGKKANFVLASTIKEVGKSLQSVAELTEKKQYPGGKVTVFGLKDSGVDIKEHQLSSEGSVAVKKAKEDIVSGKIQVPMK 

SEQ ID 861 

ATGAACAAGAAATTTATTGGTCTTGGTTTAGCGTCAGTGGCTGTGCTGAGTTTAGCTGCTTGTGGTAATCGTGGTGCTTCTAAAGGTGGGGCATCA 
GGAAAAACTGATTTAAAAGTTGCAATGGTTACCGATACTGGTGGTGTAGATGACAAATCATTCAACCAATCAGCATGGGAAGGCCTGCAATCTTGG 
GGTAAAGAAATGGGCCTTCAAAAAGGAACAGGTTTCGATTATTTTCAATCTACAAGTGAATCTGAGTATGCAACTAATCTCGATACAGCAGTTTCA 
GGAGGGTATCAACTGATTTATGGTATCGGCTTTGCATTGAAAGATGCTATTGCTAAaGCAGCTGGAGATAATGAAGGAGTTAAGTTTGTTATTATC 
GATGATATTATCGAAGGAAAAGATAATGTAGCCAGTGTTACCTTTGCCGACCATGAAGCTGCTTATCTTGCAGGAATTGCAGCTGCAAAAACAACA 
AAAACAAAAACAGTTGGTTTCGTGGGCGGTATGGAAGGAACTGTCATAACTCGATTTGAAAAAGGTTTTGAAGCAGGAGTTAAGTCTGTTGACGAT 
ACAATCCAAGTTAAAGTTGATTATGCTGGATCATTTGGTGACGCTGCAAAAGGAAAAACAATCGCAGCAGCTCAGTATGCAGCAGGTGCTGATGTT 
ATTTACCAGGCAGCAGGAGGCACTGGAGCAGGTGTATTTAATGAAGCAAAAGCTATTAATGAAAAACGTAGTGAAGCTGATAAAGTTTGGGTTATT 
GGTGTTGACCGTGATCAAAAAGACGAAGGAAAATACACTTCTAAAGATGGCAAAGAAGCAAACTTTGTACTTGCATCATCAATCAAAGAAGTCGGT 
AAAGCTGTTCAGTTAATCAACAAGCAAGTAGCAGATAAAAAATTCCCTGGAGGAAAAACAACTGTCTATGGTCTAAAAGATGGCGGTGTTGAAATC 
GCAACTACAAATGTTTCAAAAGAAGCTGTTAAAGCTATTAAAGAAGCGAAAGCAAAAATTAAATCTGGTGACATTAAAGTTCCTGAAAAA 

SEQ ID 862 

MNKKFIGLGLASVAVLSI.AACGNRGASKGGASGKTDLKVAMVTDTGGVDDKSFNQSAWEGLQSWGKEMGLQKGTGFDYFQSTSESEYATNLDTAVS 
GGYQLIYGIGFALKDAIAKAAGDNEGVKFVIIDDIIEGKDNVASVTFADHEAAYLAGIAAAKTTKTKTVGFVGGMEGTVITRFEKGFEAGVKSVDD 
TIQVKVDYAGSFGDAAKGKTIAAAQYAAGADVIYQAAGGTGAGVFNEABCAINEKRSEADKVWVIGVDRDQKDEGKYTSKDGKEANFVLASSIKEVG 
KAVQLINKQVADKKFPGGKTTVYGLKDGGVEIATTNVSKEAVKAIKEAKAKIKSGDIKVPEK 

SEQ ID 863 

ATGTCTATGAAGAAGTTCGCTAAAGAGTATCCGACGACAGTACTCTTGGTCAGTCTGACAACCCTTGTTTTTTTATTGATGCAACTAACTTATGGA 
AGTCAAGCGGAGTCTAGCCAAGTTATTTTTCAATTTGGTGGAATACAAGGTGATTATCTAAAAGCATATCCAACAAATCTATGGAGACTAATAAGT 
CCTATCTTTGTTCATATTGGTTGGGAACATTTTTTATTAAATGGTTTAGCTCTGTATTTCGTAGGACAAATGGGGGAAAGTATTTGGGGAAGTTTG 
AGATTTCTAATTCTCTATATTTTATCTGGCTTAATGGGTAATATTTTTACGCTATTTTTTACTCCACATGTGGTGGCAGCAGGAGCCTCAACGTCT 
TTATTTGGTGTTTTTTCTGCTATAGCAATCGCAGGGTATTTTGGAAAAAATCCTTATTTAAAACAAGTTGGAAAATCATATCAAGTGATGATCTTG 



WO 02/34771 



PCT/GB01/04789 



-86- 



TTAAATTTATTTTTTAATATCTTCACACCCGGAGTGAGTTTAGCAGGTCATGTTGGTGGTTTAGTTGGTGGAGTATTGGTGGCTATTTTTTTGACA 
AAACAAAATGGTTCTTTATTATTTAAAACTTGGCAAAGTATTTTAGCTTTAATGATATTTATTATTGTATCGATCAGCTTAATAGGTCTATCGTTG 
GTA 

SEQ ID 864 

MSMKKFAKEYPTTVLLVSLTTLVFLLMQLTyGSQAESSQVIFQFGGIQGDYLKAYPTNLWRLISPIFVHIGWEHFLLNGLALYFVGQMGESIWGSL 
RFLILYILSGLMGNIFTLFETPHWAAGASTSLFGVFSAIAIAGYFGKNPYLKQVGKSYQVMILLNLFFNIFTPGVSLAGHVGGLVGGVLVAIFLT 
KQNGSLLFKTWQSILALMIFIIVSISLIGLSLV 

SEQ ID 865 

ATGATATTGCTGTTTAGGAGGTTTATCTTAGATGACACAGTTATTAAAACGATATCCTATTACTATTTTCCTTTTAGGGTTAACAGGCTTAATTTT 
TATAGCAATGCAAGTGGTATATGGACATTTAGCAACTGGTGCTCAAGCTATTTATCAAGTTGGAGGTATGTTTGGATTACTAGTAAAAGCAATGCC 
AGACCAGTTGTGGCGATTGGTGACTCCGATATTTATTCATATCGGCTTTGGTCATTTTTTTGTCAATGGATTAACACTATATTTTGTTGGTCAAAT 
CGTCGAAGACCTCTGGGGCTCACGCCTTTTTTATTACTTTATGTTTTATCAGGTGTTATGGGCAATGCCTTTACTTTTTGGTTGACTCCTGAAACA 
GTAGCTGCAGGAGCATCGACGTCGTTATTTGGACTTTTTGCTGCTATTGTAGTATTGAGTTTTTTGGGTAAGAACCAAGCGTTGAAAGATTTGGGC 
AAGTCATACCAGACGTTAATTGTAGTCAATTTACTGATGAATCTTTTTATGCCAAACGTGAGTATGGCAGGCCATATTGGCGGTGTCGTGGGTGGT 
GCGTTACTGAGTATAGTTTTTCCAACTAAGATGAGAGTGATAACAGTGAAGAAAACCAAGCGAATGTTGGCTTTAGTGAGCTATGGTATTATTTTG 
GTTGGTGTGTTAGTGCTTGGGTTTTTA 

SEQ ID 866 

MILLFRRFILDDTVIKTISYYYFPFRVNRLNFYSNASGIWTFSNWCSSYLSSWEYWITSKSNARPWAIGDSDIYSYRLWSFFCQWINTIFCWSN 
RRRPLGLTPFLLLYVLSGVMGNAFTFWLTPETVAAGASTSLFGLFAAIWLSFLGKNQALKDLGKSYQTLIWNLLMNLFMPNVSMAGHIGGWGG 
ALLSIVFPTKMRVITVKKTKRMLALVSYGIILVGVLVLGFL 

SEQ ID 867 

ATGGAAAAGAAATTATTAAGAAAAGAAGTTTTGATAACCTTAAAATCTCAACCTCAAGCTTACAAATCAGAAGTTGACTGTAAACTTTTAGAGGCT 
TTTATAAAAACTAAAGCTTATCAAAATAGTTGTGTAATTGCTACTTACCTATCTTTTGACTACGAATACAATACACAACTTCTTATTAAACAAGCT 
TTATGTGATGGCAAACGTGTCCTTGTTCCCAAAACTTATCCAAAAGGTAAAATGATTTTTGTGGACTATCAAAAAGATAACTTGAGGACAACACCG 
TTTGGCTTATTAGAACCTGTTAATGATAGAGCTGTTGAAAAAGCTAGTATAGACTTAATTCATGTGCCCGGACTTATCTTTAACAATAAAGGTTTT 
CGTATAGGTTATGGTGCAGGTTATTTTGATCGCTATTTGAGTGATTTTGAAGGl'GATACTATTAGTACTATTTATAGGTGTCAGAGACAGGATTTT 
GTAGAAGAGAAGCATGACGTAGCAGTTAAGGAGGTATTATGTCTA 

SEQ ID 868 

MEKKLLRKEVLITLKSQPQAYKSEVDCKLLEAFIKTKAYQNSCVIATYLSFDYEYNTQLLIKQALCDGKRVLVPKTYPKGKMIFVDYQKDNLRTTP 
FGLLEPWDRAVEKASIDLIHVPGLIFNNKGFRIGYGAGYFDRYLSDFEGDTISTIYRCQRQDFVEEKHDVAVKEVLCL 

SEQ ID 869 

ATGGACCTCCCAGAAAACTATGACAAAGAAGAATTTTCTCGCATTCAAAAAGCCGCTGAAAAGATTAAATCAGATAGCGAAGTACTCGTGGTTATT 
■ GGTATTGGTGGTTCGTACCTTGGCGCAAAAGCAGCAATTGACTTTTTGAATAATCATTTTGCTAATTTGCAAACCGCAGAAGAACGTAAAGCGCCT 
CAGATTCTTTATGCTGGAAATTCTATTTCATCTACTTACCTTGCCGATTTAGTTGAATACGTCCAAGATAAAGAATTCTCAGTAAATGTCATTTCA 
AAATCAGGTACAACAACTGAACCAGCGATTGCTTTCCGTGTATTTAAAGAACTTCTAGTTAAAAAGTACGGTCAAGAAGAAGCTAATAAACGTATC 
TACGCTACAACTGATAAAGTTAAAGGTGCCGTAAAAGTTGAAGCAGATGCTAACAATTGGGAAACATTTGTAGTTCCTGATAATGTTGGTGGTCGT 
TTCTCAGTACTGACAGCCGTAGGTCTTCTTCCAATTGCTGCTTCAGGAGCAGATATTACTGCTCTTATGGAAGGCGCAAATGCTGCTCGTAAAGAT 
TTATCTTCAGATAAAATCTCTGAAAACATTGCTTATCAGTACGCTGCAGTTCGTAATGTTCTTTATCGCAAAGGTTATATCACAGAGATTTTAGCT 
AACTACGAACCATCATTACAATACTTTGGTGAATGGTGGAAACAATTAGCAGGTGAATCAGAAGGTAAAGATCAAAAAGGTATCTATCCTACATCA 
GCAAACTTCTCAACTGATCTTCACTCACTTGGTCAATTTATTCAAGAAGGTTACCGTAACCTCTTTGAGACAGTTGTTCGCGTTGAGAAACCTCGT 
AAAAATGTGACTATTCCTGAATTAACCGAAGATTTAGATGGTCTTGGTTATCTTCAAGGAAAAGATGTAGATTTTGTTAATAAAAAAGCAACAGAT 
GGTGTACTCCTTGCTCATACAGATGGTGGGGTTCCAAATATGTTTGTAACGCTTCCTACACAAGACGCTTACACCCTTGGTTACACTATTTACTTC 
TTTGAGTTAGCAATTGGCCTTTCAGGTTATCTTAACTCAGTAAATCCATTTGATCAACCAGGGGTAGAAGCATATAAACGTAATATGTTTGCTCTT 
CTAGGTAAACCTGGATTCGAAGAGCTTAGCGCTGAATTGAATGCACGTCTT 

SEQ ID 870 

MDLPENYDKEEFSRIQKAAEKIKSDSEVLWIGIGGSYLGAKAAIDFLNNHFANLQTAEERKAPQILYAGNSISSTYLADLVEYVQDKEFSVNVIS 
KSGTTTEPAIAFRVFKELLVKKYGQEEANKRIYATTDKVKGAVKVEADANNWETFWPDNVGGRFSVLTAVGLLPIAASGADITALMEGANAARKD 
LSSDKISENIAYQYAAVRNVLYRKGYITEILANYEPSLQYFGEWWKQLAGESEGKDQKGIYPTSANFSTDLHSLGQFIQEGYRNLFETWRVEKPR 
KNVTIPELTEDLDGLGYLQGKDVDFVNKKATDGVLLAHTDGGVPNMFVTLPTQDAYTLGYTIYFFELAIGLSGYLNSVNPFDQPGVEAYKRNMFAL 
LGKPGFEELSAELNARL 

SEQ ID 871 

ATGTCACATATTACATTTGATTATTCAAAAGTCCTCGAGTCATTTGCGGGACAACATGAAATTGATTTTTTACAAGGCCAAGTAACAGAAGCTGAC 
AAGTTATTGCGTGAAGGAACTGGACCAGGTTCAGATTTCTTGGGCTGGCTTGATCTTCCAGAAAACTATGATAAAGATGAATTTGCACGTATCTTG 
ACTGCTGCTGAAAAGATTAAGGCAGACAGCGAAGTTCTTGTGGTGATCGGTATCGGTGGGTCATACCTTGGTGCCAAAGCAGCGATTGATTTTTTA 
AATCATCATTTTGCTAACTTGCAAACTGCCAAAGAGCGCAAAGCCCCACAAATTCTTTACGCTGGAAACTCTATTTCATCTACTTACCTTGCCGAT 
TTAGTTGAATACGTTCAAGACAAAGAGTTCTCAGTAAACGTGATCTCTAAATCAGGTACAACCACTGAACCAGCTATTGCCTTTCGCGTGTTCAAA 
GAACTTTTGGTTAAAAAATATGGCCAAGAAGAAGCTAACAAACGTATCTACGCTACCACAGACAAAGTTAAGGGTGCTGTTAAGGTAGAAGCTGAC 
GCTAACAACTGGGAAACATTTGTGGTGCCAGATAATGTTGGTGGTCGTTTCTCAGTCTTGACTGCTGTTGGTTTGCTTCCAATTGCTGCATCAGGT 
GCAGATATTACTGCTCTTATGGAAGGGGCAAATGCTGCTCGTAAAGACCTTTCTTCAGACAAAATCTCTGAAAACATTGCTTACCAATACGCTGCT 
GTTCGTAATGTGCTTTACCGTAAAGGCTACATCACTGAAATCTTGGCTAACTACGAGCCATCTCTTCAGTACTTTGGCGAATGGTGGAAACAATTA 
GCTGGTGAATCAGAAGGAAAAGATCAAAAAGGGATTTACCCAACTTCAGCTAACTTCTCAACAGACCTTCACTCACTTGGTCAATTTATCCAAGAA 
GGTTACCGTAATCTCTTTGAAACAGTTATTCGTGTTGATAATCCTCGTAAAAATGTTATCATTCCTGAATTAGCAGAAGACCTAGATGGACTTGGT 
TACCTTCAAGGTAAAGACGTTGATTTCGTTAACAAGAAAGCTACAGATGGTGTGCTTCTTGCCCACACAGATGGCGGCGTGCCAAACATGTTTGTC 
ACTCTTCCAGCTCAAGACGAGTTTACCCTTGGTTACACTATTTACTTCTTTGAGCTTGCCATCGCTGTTTCAGGCTACATGAATGCTGTTAACCCA 
TTTGATCAACCAGGTGTTGAAGCTTACAAACGTAACATGTTTGCGCTTCTTGGAAAACCAGGTTTTGAAGCATTATCAGCAGAGCTTAATGCTCGC 
CTC 

SEQ ED 872 

MSHITFDYSKVLESFAGQHEIDFLQGQVTEADKLLREGTGPGSDFLGWLDLPENYDKDEFARILTAAEKIKADSEVLWIGIGGSYLGAKAAIDFL 
NHHFANLQTAKERKAPQILYAGNSISSTYLADLVEYVQDKEFSVNVISKSGTTTEPAIAFRVFKELLVKKYGQEEANKRIYATTDKVKGAVKVEAD 
ANNWETFWPDNVGGRFSVLTAVGLLPIAASGADITALMEGANAARKDLSSDKISENIAYQYAAVRNVLYRKGYITEILANYEPSLQYFGEWWKQL 
AGESEGKDQKGIYPTSANFSTDLHSLGQFIQEGYRNLFETVIRVDNPRKNVIIPELAEDLDGLGYLQGKDVDFVNKKATDGVLLAHTDGGVPNMFV 
TLPAQDEFTLGYTIYFFELAIAVSGYMNAVNPFDQPGVEAYKRKMFALLGKPGFEALSAELNARL 

SEQ ID 873 

GTGAAACATTTAACAAATCAAAAGGAGTCTCAAATGACTGAAAAAACTAAAGCAGTAGAAACTACAGATGTTGCTCTTGCAATTGATACATTGGTT 
CAAAATGGTTTAAAAGCACTTGATGAGATGCGTCAACTTAATCAAGAACAAGTTGATTATATTGTAGCTAAAGCTTCTGTTGCAGCCTTGGATGCC 
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CATGGAGAACTTGCTCTTCATGCAGTAGAAGAAACTGGTCGTGGTGTCTTTGAAGATAAAGCGACAAAAAATTTATTTGCATGTGAACACGTCGTT 
AACAACATGCGTCATACAAAGACAGTGGGAGTTATTGAAGAAGACGATGTCACAGGCTTGACATTAATTGCTGAACCAGTGGGAGTTGTCTGTGGT 
ATCACGCCAACAACCAACCCAACTTCAACTGCTATTTTCAAGTCATTAATCTCTCTTAAAACACGTAATCCAATTATTTTTGCCTTCCACCCATCA 
GCACAAGAATCATCAGCACATGCAGCACGTATTGTTCGTGATGCTGCTATTGCTGCTGGAGCTCCTGAAAATTGTGTCCAATGGATTGAACAACCA 
TCAATTGATGCAACTAATGCTTTGATGAACCATGATGGTATTGCCACTATCCTTGCGACAGGTGGTAATGCGATGGTTAAAGCTGCCTACTCATGT 
GGGAAACCTGCCCTTGGTGTAGGTGCTGGGAATGTTCCAGCTTATGTTGAAAAATCAGCTAATATCCGACAAGCCGCTCACGATATTGTTATGTCT 
AAATCATTTGATAACGGTATGGTATGTGCATCAGAACAGGCTGTTATTATTGATAAAGAAATTTATAAAGAATTTGTTGAAGAATTTAAATCTTAT 
CATACCTATTTCGTTAATAAGAAAGAAAAAGCTCTTCTTGAAGAATTCTGTTTTGGTGCAAAAGCAAATAGCAAAAACTGTGCTGGTGCAAAATTA 
AATCCAAATATTGTTGGAAAATCAGCAGTTTGGATTGCTGAACAAGCTGGATTTACTGTTCCAGAAGGAACAAATATTCTTGCCGCAGAATGTACT 
GAAGTTAGTGAAAAAGAACCTTTGACACGTGAAAAACTATCACCTGTTATTGCAGTATTGAAAGCTGAATCTACAGAAGATGGTGTTGAAAAAGCT 
CGTCAAATGGTTGAGTTTAATGGTCTAGGGCACTCAGCTGCTATTCATACAAAAGATGCAGACTTAGCTCGTGAATTTGGAACTAGAATTCGTGCT 
ATCCGTGTTATTTGGAATTCTCCTTCTACTTTTGGTGGTATTGGGGATGTTTACAATGCTTTCTTGCCATCATTGACTCTTGGTTGTGGTTCGTAT 
GGACGTAACTCAGTTGGTGATAACGTTAGTGCTATAAATCTCTTGAATATCAAAAAAGTAGGAAGACGTAGAAATAATATGCAATGGTTTAAAGTC 
CCTTCAAAAACATACTTCGAACGTGATTCTATTCAATATTTGCAAAAATGTCGCGATGTTGAACGTGTCATGATTGTTACAGATCACGCCATGGTT 
GAGCTTGGTTTCTTGGATCGTATCATTGAACAACTTGATCTTCGTCGCTiATAAAGTTGTTTATCAGATTTTTGCTGAAGTAGAACCAGATCCAGAC 
ATTACAACAGTAATGAAAGGAACAGATTTGATGCGTACCTTCAAACCAGACACTATTATTGCATTAGGTGGTGGTTCTCCTATGGATGCTGCGAAA 
GTTATGTGGCTCTTCTATGAACAACCAGAAGTTGATTTCCATGACCTCGTTCAAAAATTCATGGATATCCGTAAACGTGCGTTCAAATTCCCAGAA 
CTTGGTAAGAAAACAAAATTTGTTGCTATTCCAACAACTTCTGGAACAGGTTCTGAAGTGACACCATTTGCCGTTATCTCTGACAAAGCAAATAAT 
CGTAAATATCCAATCGCTGATTATTCATTAACACCAACTGTAGCTATCGTTGATCCGGCCCTTGTTATGACTGTTCCTGGTTTTATTGCGGCTGAT 
ACGGGTATGGATGTATTGACACATGCAACAGAGGCTTATGTTTCACAGATGGCAAATGATTATACAGACGGACTTGCTCTTCAAGCAATTAAAATT 
GTGTTTGACTACTTAGAACGCTCAGTAAAAGATGCTGATTTTGAAGCACGTGAAAAGATGCACAATGCGTCAACTATGGCAGGTATGGCTTTCGCC 
AATGCATTCTTAGGTATTTCTCACTCAATGGCGCATAAAATTGGCGCACAATTCCATACCGTACACGGACGTACAAATGCAATTCTTTTGCCGTAT 
GTTATCCGCTATAATGGAACTCGTCCAGCTAAAACAGCAACATGGCCTAAGTACAATTACTATCGTGCTGACGAAAAGTATCAAGATATCGCTAAA 
TTACTCGGCTTACCAGCAGCAACACCAGAAGAAGCTGTCGAATCATATGCAAAAGCTGTGTATGACCTTGGAACACGTTTAGGTATTAAGATGAAT 
TTCCGCGACCAAGGCATTGATGAAAAAGAATGGAAAGAAAAATCTCGTGAACTAGCTTTCTTAGCATATGAAGATCAATGTTCACCAGCAAATCCA 
CGCCTTCCGATGGTAGATCACATGCAAGAAATCATCGAAGATGCTTATTATGGTTATGAGGAACGTCCAGGACGTCGTAAG 

SEQ ID 874 

MKHLTNQKESQMTEKTKAVETTDVALAIDTLVQNGLKALDEMRQLNQEQVDYIVAKASVAALDAHGELALHAVEETGRGVFEDKATKNLFACEHW 
NNMRHTKTVGVIEEDDVTGLTLIAEPVGWCGITPTTNPTSTAIPKSLISLKTRNPIIFAFHPSAQESSAHAARIVRDAAIAAGAPENCVQWIEQP 
SIDATNALMNHDGIATILATGGNAMVKAAYSCGKPALGVGAGNVPAYVEKSANIRQAAHDIVMSKSFDNGMVCASEQAVIIDKEIYKEFVEEFKSY 
HTYFVNKKEKALLEEFCFGAKANSKNCAGAKLNPNIVGKSAVWIAEQAGFTVPEGTNILAAECTEVSEKEPLTREKLSPVIAVLKAESTEDGVEKA 
RQMVEFNGLGHSAAIHTKDADLAREFGTRIRAIRVIWNSPSTFGGIGD\7YNAFLPSLTLGCGSYGRNSVGDNVSAINLLNIKKVGRRRNNMQWFKV 
PSKTYFERDSIQYLQKCRDVERVMIVTDHAMVELGFLDRIIEQLDLRRNKVVYQIFAEVEPDPDITTVMKGTDLMRTFKPDTIIALGGGSPMDAAK 
VMWLFYEQPEVDFHDLVQKFMDIRKRAFKFPELGKKTKFVAIPTTSGTGSEVTPFAVISDKAIOTRKYPIADYSLTPTVAIVDPALVMTVPGFIAAD 
TGMDVLTHATEAYVSQMANDYTDGLALQAIKIVFDYLERSVKDADFEAREKMHNASTMAGMAFANAFLGISHSMAHKIGAQFHTVHGRTNAILLPY 
VIRYNGTRPAKTATWPKYNYYRADEKYQDIAKLLGLPAATPEEAVESYAKAVYDLGTRLGIKMNFRDQGIDEKEWKEKSRELAFLAYEDQCSPANP 
RLPMVDHMQEI IEDAYYGYEERPGRRK 

SEQ ID 875 

ATGACTGAAGGACATAATACTGTTGAAACAACCTCTGTTTCTGTGACAATTGATGCTCTTGTTCAAAAAGGTTTAGCTGCTCTTGAAGAGATGCGT 
AAGCTTGACCAAGAACAAGTTGATTATATCGTAGCCAAAGCTTCTGTTGCTGCTTTGGATGCTCACGGTGAACTTGCTAAACATGCTTATGAAGAA 
ACAGGTCGCGGTGTCTTTGAAGATAAAGCAACAAAACATCTATTTGCTTGTGAGCATGTGGTTAATAACATGCGCCATCSAAAAACAGTAGGAATT 
ATTGAAGAAGATGATGTGACAGGTTTGACATTAATTGCTGAGCCGGTGGGTGTTATCTGTGGGATTACACCAACAACTAACCCAACTTCAACAGCT 
ATCTTTAAATCTTTGATTTCGTTAAAAACACGTAATCCAATTATTTTTGCCTTTCACCCATCAGCACAAGAATCATCAGCACATGCCGCTCGTATT 
GTTCGTGATGCTGCTATTGCCGCTGGTGCTCCTGAAAATTGTGTGCAGTGGGTTGAAACACCATCACTTGAAGCAACAAATGCTTTGATGAATCAT 
GACGGCATTGCCACTATCCTTGCGACAGGTGGAAATGCGATGGTTAAAGCGGCATACTCATGTGGGAAACCTGCCCTTGGGGTAGGTGCTGGTAAC 
GTTCCAGCTTATGTTGAAAAATCAGCTAATATCCGTCAAGCCGCTCATGATATTGTGATGTCTAAATCATTTGATAATGGTATGGTCTGTGCCTCT 
GAACAAGCTGTTATCATCGATAAAGAAATCTATGACGATTTTGTAGCAGAATTCAAATCTTACCATACTTATTTTGTAAATAAAAAAGAAAAAGCC 
CTTCTTGAAGAATTCTGTTTTGGTGCCAAAGCAAATAGCAAAAACTGTGCTGGTGCAAAATTAAATCCAAATATTGTAGGAAAACCAGCTACTTGG 
ATTGCAGAACAAGCTGGATTTACTGTTCCAGAAGGAACCAATATTCTTGCTGCAGAATGTAAAGAAGTTTCAGAAAATGAGCCTTTAACACGTGAA 
AAATTATCTCCAGTCATTGCTGTTTTAAAATCTGAATCACGTGAAGACGGTGTTGAAAAAGCTCGTCAAATGGTTGAATTTAATGGACTCGGTCAC 
TCAGCTGCCATTCATACAGCAGATGCAGAATTGGCAAAAGAATTTGGAACTAGAATCCGTGCTATCCGCGTCATCTGGAATTCACCTTCTACATTT 
GGTGGTATCGGGGATGTTTACAATGCTTTCTTACCATCATTGACTCTTGGTTGTGGTTCGTATGGACGTAACGCAGTTGGTGATAACGTTAGTGCT 
ATAAATCTCTTGAACATCAAAAAAGTAGGAAGACGTAGAAATAATATGCAATGGTTTAAAGTTCCTTCAAAAACATACTTCGAACGTGATTCAATT 
CAATATTTGCAAAAATGTCGTGACGTTGAACGTGTCATGATTGTTACAGATCACGCTATGGTTGAGCTTGGTTTCTTGGATCGTATCATTGAACAA 
CTTGATCTTCGTCGCAATAAAGTTGTTTATCAGATCTTTGCTGAAGTAGAACCAGATCCAGACATTACAACTGTTATGAAAGGTACTGAATTAATG 
CGTACCTTCAAACCAGACACCATTATTGCCCTTGGCGGGGGATCCCCTATGGATGCAGCCAAAGTTATGTGGCTCTTCTACGAGCAACCAGAAGTT 
GATTTCCATGACCTCGTTCAAAAATTCATGGATATCCGCAAACGTGCGTTCAAATTCCCAGAACTTGGTAAGAAAACAAAATTTGTTGCTATCCCA 
ACAACTTCTGGAACAGGTTCAGAGGTGACACCATTTGCCGTTATCTCTGACAAAGCAAATAATCGTAAATATCCAATCGCTGATTACTCATTAACA 
CCAACTGTAGCCATTGTTGACCCAGCTTTGGTATTGACTGTTCCAGGCTTTATTGCTGCTGATACTGGTATGGACGTTTTGACACACGCAACCGAA 
GCTTACGTGTCACAAATGGCCAATGACTTTACGGATGGTTTAGCTCTTCAAGCCATTAAAATTGTTTTTGATAATCTTGAAAAATCAGTTAAAACA 
GCCGATTTTGAAGCACGTGAAAAGATGCATAATGCGTCAACTATGGCAGGTATGGCTTTCGCCAATGCATTCTTAGGTATTTCTCACTCAATGGCG 
CATAAAATTGGCGCACAATTCCATACCGTACACGGACGTACAAATGCAATTCTTTTGCCGTATGTTATCCGCTATAATGGGACTCGTCCAGCTAAA 
ACGGCGACATGGCCTAAGTATAATTACTACCGTGCGGATGAAAAATACCAAGACATTGCGAAATTGTTAGGGCTTCCAGCTTCTACACCAGAAGAA 
GCAGTGGAATCTTATGCGAAAGCTGTTTATGATCTGGGTTGCCGAGTTGGTATTCAAATGAACTTCAAAGCTCAAGGTATCGACGAAAACGAATGG 
AAAGAACATTCTCGTGAATTGGCTTACCTTGCTTATGAAGACCAATGTTCACCTGCTAACCCACGTCTTCCAATGGTTGATCACATGCAAGAAATT 
ATTGAAGATGCTTACTATGGTTATGCTGAACGTCCAGGACGACGTAAG 

SEQ ID 876 

MTEGHNTVETTSVSVTIDALVQKGLAALEEMRKLDQEQVDYIVAKASVAALDAHGELAKHAYEETGRGVFEDKATKHLFACEHVWNMRHQKTVGI 
IEEDDVTGLTLIAEPVGVICGITPTTNPTSTAIFKSLISLKTRNPIIFAFHPSAQESSAHAARIVRDAAIAAGAPENCVQWVETPSLEATNALMNH 
DGIATILATGGNAMVKAAYSCGKPALGVGAGNVPAYVEKSANIRQAAHDI.VMSKSFDNGMVCASEQAVIIDKEIYDDFVAEFKSYHTYFVNKKEKA 
LLEEFCFGAKANSKNCAGAKLNPNIVGKPATWIAEQAGFTVPEGTNILAAECKEVSENEPLTREKLSPVIAVLKSESREDGVEKARQMVEFNGLGH 
SAAIHTADAELAKEFGTRIRAIRVIWNSPSTFGGIGDVYNAFLPSLTLGCGSYGRNAVGDNVSAINLLNIKKVGRRRNNMQWFKVPSKTYFERDSI 
QYLQKCRDVERVMIVTDHAMVELGFLDRIIEQLDLRRNKWYQIFAEVEPDPDITTVMKGTELMRTFKPDTIIALGGGSPMDAAKVMWLFYEQPEV 
DFHDLVQKFMDIRKRAFKFPELGKKTKFVAIPTTSGTGSEVTPFAVISDKANNRKYPIADYSLTPTVAIVDPALVLTVPGFIAADTGMDVLTHATE 
AWSQMANDFTDGLALQAIKIVFDNLEKSVKTADFEAREKMHNASTMAGMAFANAFLGISHSMAHKIGAQFHTVHGRTNAILLPYVIRYNGTRPAK 
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TATWPKYNYYRADEKYQDIAKLLGLPASTPEEAVESYAKAVYDLGCRVGIQMNFKAQGIDENEWKEHSRELAYLAYEDQCSPANPRLPMVDHMQEI 
I EDAYYGYAERPGRRK 

SEQ ID 877 

GTGCATTATAGTGATAGCGATACTACAGGGGCTGATTTATATGTTAGTAACGTCAAAAAAGCTATTCAAAAATCAGCTCAACGAGCTGCAAAA 

SEQ ID 878 

MHYSDSDTTGADLYVSNVKKAIQKSAQRAAK 

SEQ ID 879 

ATGAGAATAAAATGGTTTTCGTTTGTTAGGGTAACAGGACTTTTACTGGTTTTACTCTACCACTTTTTTAAAAATGTATTTCCAGGAGGTTTTATT 
GGTGTTGACATTTTCTTCACCTTTTCAGGATATCTAATCACAGCCCTCTTGATTGATGAATACACAAAAAAAGAGTCTATCGATATTATCGGTTTT 
TTAAAAAGACGCTTTTATCGAATTGTTCCTCCTTTGGTGTTAATGATTTTATTGACCATTCCTTTTACGTTTTTAATTAAGAAGGATTTCATTGCT 
AATATAGGAAGTCAGATTACAGCTGTTTTAGGATTTACCACTAATATTTATGAAATATTGACGGGAAGTAGTTATGAAAGCCAATTTATTCCACAT 
CTCTTTGTTCATACGTGGAGCTTAGCTATTGAAGTTCATTTTTACTTGTTTTGGGGTGTATTTGTTTGGTTATTAGCTAGACGCAAGGAGACTCAG 
AAACAACTGAGAGGACTACTGTTTTTGATTTCTTTGGGAATATTTGCTATTAGTTTCTTGAGCATGTTTATAAGATCTTTTATGACCT.CAAATTTT 
TCCCTGATTTATTTTTCGAGTCTTTCTCACAGTTTTCCCTTCTTTTTAGGGGCGATGTTTGCCACGATAACAGGTATTAACGAG'ACTACTGTTCGA 
TTTCAAAAAAATGTACGTTTATGGCCGCGCCAGTATGTCCTTGCTGCTATGATTGGAGCATTTACACTTTTGCTTGTGCTAACGGTCACATTGGAT 
TTTAACCATATCACGACCTATCTATTTGGCTTTGCTTTGGCTAGCTTATTCGCATCAATTATGATTTATGCAGCGCGTGTTCTTCATGAGCAAACA 
CCAGATGTACAAGAGCCTAAAGCTATCACTTATATAGCTGATATTAGCTATGGGATTTACCTCTTCCATTGGCCATTTTACATTATTTTTAGCCAA 
TTAATGTCTCATATTTTGGCAGTTATTCTAACAGTTTTCTTTTCAATCTTGTTTGCCACTGTGTCTTACTATATTGTGGAACCTTTGGTCCAAGGG 
AGAAAACCAAACCTGCTTGGTTTAGAAATTGACTGTTCTCCTTACTATAAGTGGATTGTAGGAGGGTCTCTCGCCTTAGCATTATTAACTTTAGGA 
ACTTGTATGATAGCGCCTAAAGTTGGTAAGTTTGAGAAACAATTGTTGGTCAGTTCCCTACAACAGGCTCAAAGTAATATGGAGCGGACACATACA 
CTAGCTGCAGGAGACGCTAATGCTTTGAGTGACGTAGGTATTATTGGTGATTCTGTAGCATTACGCTCTAGTGCAGCATTCTCACAAATTATGCCA 
CAAGCGCAACTGGATGCAGCGGTCAGTCGGAATTTTAAAGAAGCTTTCGATTTATTTAATAACCAAATTAAATCTAAGAGTCTATCTAAGACTGTT 
GTCTTAGCAGTAGGTGTTAACTCGCTTGACAACTATTCTCAAGCAGTTCAGTCTTTTATTGAGGCATTGCCAAAAGGTCATCGTTTAGTTTTGGTT 
TCTCCATATAATGCCAAAAATGCCAGTCAGGTTGCAGAAGCTAGAGACTATGGTCTTAAATTGTCCAAAAAATACAAGTATGTCACTATTGCAGAC 
TGGTATAAAGTTGCTGTTGAACATCCAGATATTTGGTATGGCAGTGATGGTGTTCATTATAGTGAAGATAGTCAAGGAGCAGAACTATATGTCTCC 
ACAATCCAGACTGCTGTTGAGAAGTCAGCTAAAAAACCAGCTAAA 

SEQ ID 880 

MRIKWFSFVRVTGLLLVLLYHFFKNVFPGGFIGVDIFFTFSGYLITALLIDEYTKKESIDIIGFLKRRFYRIVPPLVLMILLTIPFTFLIKKDFIA 
NIGSQITAVLGFTTNIYEILTGSSYESQFIPHLFVHTWSLAIEVHFYLFWGVFVWLLARRKETQKQLRGLLFLISLGIFAISFLSMFIRSFMTSNF 
SLIYFSSLSHSFPFFLGAMFATITGINETTVRFQKNVRLWPRQYVLAAMIGAFTLLLVLTVTLDFNHITTYLFGFALASLFASIMIYAARVLHEQT 
PDVQEPKAITYIADISYGIYLFHWPFYIIFSQLMSHILAVILTVFFSILFATVSYYIVEPLVQGRKPNLLGLEIDCSPYYKWIVGGSLALALLTLG 
TCMIAPKVGKFEKQLLVSSLQQAQSNMERTHTLAAGDANALSDVGIIGDSVALRSSAAFSQIMPQAQLDAAVSRNFKEAFDLFNNQIKSKSLSKTV 
VLAVGVNSLDNYSQAVQSFIEALPKGHRLVLVSPYNAKNASQVAEARDYGLKLSKKYKYVTIADWYKVAVEHPDIWYGSDGVHYSEDSQGAELYVS 
TIQTAVEKSAKKPAK 

SEQ ID 881 

ATGAGAATAAAATGGTTTTCTTTGGTACGTATAACAGGACTACTACTTGTTTTACTTTACCATTTCTTTAAGAATAGTTTTCCAGGAGGATTTGTT 
GGCGTTGACATCTTCTTTACATTTTCTGGTTTTCTGATTACGGCCTTATTGATTGATGAATTTTCTAAAACGAAAAAAATTGATTTTGTTAGTTTT 
TGTCGTAGACGTTTTTACCGTATTTTCCCACCATTAGTATTGATGGTTTTGGTGACAATACCTTTTGTATTTCTGGTTAAAAGCGATTTTAGAGCA 
AGTATTGGCTCTCAAATTATGACTGCTTTAGGTTTTACCAGCAACTTTTACGAAATCTTGACTGGTGGTAACTACGAAAGTCAATTTATCCCTCAC 
TTATTTGTGCATACCTGGAGTCTTTCTATTGAAGTCCATTTTTATGTTTTATGGGGCTTAACGGTATGGCTCTTATCGAAAAGATCAAAAGATCAA 
AAGCAATTGAGGGGGACTTTGTTCCTTATTTCCATGGGAATTTTTGGAGTCAGCTTCCTTACCATGTTTGTTAGAGCCTTTTTCGTTGATAATTTT 
TCAACGATATATTTCTCTACATTATCACATATATTTCCGTTCTTTTTAGGAGCGATGGTGGCTACAATATCTGGTATTCGAGAGATTACCGGACGA 
TTCAAGNNNNNT 

SEQ ID 882 

MRIKWFSLVRITGLLLVLLYHFFKNSFPGGFVGVDIFFTFSGFLITALLIDEFSKTKKIDFVSFCRRRFYRIFPPLVLMVLVTIPFVFLVKSDFRA 
SIGSQIMTALGFTSNFYEILTGGNYESQFIPHLFVHTWSLSIEVHFYVLWGLTVWLLSKRSKDQKQLRGTLFLISMGIFGVSFLTMFVRAFFVDNF 
STIYFSTLSHIFPFFLGAMVATISGIREITGRFKXX 

SEQ ID 883 

ATGAAGAATTTTAAAATAACACGAACTCATCTAGAAATATTATCTTTGATAATTATTGTTGTTTTTGGTTTATCAGTATTTACCTTAACGACTTCT 
AGTCAAGGAGTCTTTAGCTATGATGGCGGCAAGATAAAATATGTGGGCTCTATTGTTAATCACCATATGACTGGTAAAGGTAAATTAACCTATGAG 
AATGGGGATTACTATAAGGGCGATTTTGTAAATGGAGTCTTTGAAGGGAAAGGAACATTTGTTTCAGTTCATGGCTGGTCTTATACAGGTGACTTT 
AAAAAAGGTCAACCTGATGGACAAGGTCGCCTCAATGCTAAAAATAAGAAAGTCTATAAGGGGACATTTAAACAGGGGATTTATCAAAAA 

SEQ ID 884 

MKNFKITRTHLEILSLIIIWFGLSVFTLTTSSQGVFSYDGGKIKYVGSIVNHHMTGKGKLTYENGDYYKGDFVNGVFEGKGTFVSVHGWSYTGDF 
KKGQPDGQGRLNAKNKKVYKGTFKQGIYQK 

SEQ ID 885 

ATGATAGATATGCAAGATATAGTAAAAAAATGGAGTATTACACGGGCGAAGTTGGAAATTGTCTCGGTGATTGTCATATTGGTTTGTGCAATTTCT 
GTTTTTAGCGTAAGAATTTCGAATAAGACAAGTTTGACCTATGATAAAGGGCGTATGCACTATACTGGTTACGTGATTAACCATAAAATGAATGGA 
GAAGGGAAGCTTGTCTACCCCAACGGTGATATCTATGAGGGTACTTTTAAGGATGGCCTATTTGAAGGAAAAGGAACTTTTACTGCTAAGACGGGC 
TGGTTATATAACGGGGAGTTTCATAAAGGACAAGCAAATGGCAAAGGTGTGTTAAAAGCAAAGAATAATAAAGTCTATAAAGGGATTTTTAAACAG 
GGGATATTTCAAAAA 

SEQ ID 886 

MIDMQDIVKKWSITRAKLEIVSVIVILVCAISVFSVRISNKTSLTYDKGRMHYTGYVINHKMNGEGKLVYPNGDIYEGTFKDGLFEGKGTFTAKTG 
WLYNGEFHKGQANGKGVLKAKNNKVYKGIFKQGIFQK 

SEQ ID 887 

ATGACAAGATTTTTAGATAGTGATGCAATGGGTGACGAAGAATTGGTAGAACGTACACTTCGTCCGCAGTATTTAAGAGAGTATATTGGACAAGAT 
AAGGTTAAAGATCAGCTAAAAATATTTATTGAAGCTGCTAAATTGCGTGATGAGTCATTGGATCATGTGTTATTATTTGGCCCTCCTGGTTTAGGG 
AAAACAACCATGGCATTTGTAATTGCTAATGAGTTGGGTGTCAATCTCAAACAAACATCAGGTCCCGCAATTGAAAAATCAGGGGATTTAGTAGCC 
ATTTTAAATGATTTAGAACCAGGTGATGTTCTTTTTATTGATGAAATTCATCGTATGCCGATGGCGGTTGAAGAGGTACTTTATAGTGCAATGGAA 
GACTTCTATATTGACATTATGATCGGTGCAGGAGAAACTAGTAGAAGTGTTCATCTAGATTTGCCGCCCTTTACCTTAATTGGTGCAACGACACGT 
GCAGGTATGTTATCTAATCCCTTACGTGCTCGCTTTGGTATTACAGGGCATATGGAGTATTATGAAGAAAATGATTTGACAGAAATTATTGAGCGT 
ACAGCAGACATTTTTGAAATGAAAATTACTTATGAAGCTGCTTCTGAATTAGCGCGTCGCAGTCGTGGAACGCCACGTATCGCTAACCGTTTATTG 
AAACGTGTTCGAGATTATGCTCAAATCATGGGAGATGGTTTGATAGATGACAATATTACAGATAAAGCATTAACGATGTTAGATGTTGATCACGAG 
GGGCTTGATTACGTCGATCAAAAAATCTTAAGAACCATGATTGAAATGTATAATGGAGGTCCTGTTGGTTTAGGAACTCTATCCGTTAATATTGCT 
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GAAGAACGAGATACTGTTGAAGACATGTACGAACCTTATTTAATTCAAAAAGGTTTTATTATGCGTACCCGTACCGGTCGTGTAGCTACGGTTAAG 
GCATATGAACATTTAGGTTATCAGCGATTTGATAAA 

SEQ ID 888 

MTRFLDSDAMGDEELVERTLRPQYLREYIGQDKVKDQLKIFIEAAKLRDESLDHVLIiFGPPGLGKTTMAFVIANELGVNLKQTSGPAIEKSGDLVA 
ILNDLEPGDVLFIDEIHRMPMAVEEVLYSAMEDFYIDIMIGAGETSRSVHLDLPPFTLIGATTRAGMLSNPLRARFGITGHMEYYEENDLTEIIER 
TADIFEMKITYEAASELARRSRGTPRIANRLI.KRVRDYAQIMGDGLIDDNITDKALTMLDVDHEGLDYVDQKILRTMIEMYNGGPVGLGTLSVNIA 
EERDTVEDMYEPYLIQKGFIMRTRTGRVATVKAYEHLGYQRFDK 

SEQ ID 889 

GTGCTGTTGACTGGTGGCGATTATAATAAAAGTAGGCCACTGCTCTCTTTTACTTTATGTTATAATAGTCTTATGGCTAGAATTTTAGACAATAAT 
GTAATGGGAAATGAGGAGTTTTCGGATCGGACTCTTCGCCCTCAATATCTACACGAATATATTGGACAAGATAAAGTTAAGGAACAATTCGCTATT 
TTTATAGAAGCAGCTAAAAGACGTGACGAATCTTTAGACCATGTTTTATTATTTGGACCTCCAGGACTGGGAAAAACAACAATGGCATTTGTGATT 
GCCAATGAATTGGGAGTTAATTTAAAGCAAACTTCAGGTCCTGCCGTTGAGAAAGCTGGAGATTTGGTAGCTATTTTAAATGAATTAGAACCAGGG 
GATATTTTGTTTATTGATGAAATTCACCGCATGCCAATGTCTGTCGAGGAAGTACTATATAGTGCTATGGAAGACTTCTATATTGATATTATGATT 
GGCGCTGGAGATACTAGTCGTAGTATTCATTTGGATCTGCCTCCATTTACATTGATTGGTGCTACTACACGTGCAGGCATGTTATCTAATCCCCTC 
AGAGCTCGTTTTGGTATCACTGGTCACATGGAATACTATCAAGAAAAGGATTTGACAGAGATTGTGGAGCGTACAGCTACTATTTTTGAAATAAAA 
ATAGACCATGAAGCTGCACGGAAATTAGCTTGTCGCAGTAGAGGAACGCCCCGCATTGCTAATCGATTACTAAAACGAGTGCGTGACTATGCTCAA 
ATTATTGGTGATGGCATCATAACGGCTCAAATAACTGATAGAGCTTTGACTATGTTAGATGTTGACCGCGAAGGTCTCGATTACATTGATCAGAAA 
ATTTTACGAACGATGATTGAGATGTATCAGGGAGGGCCAGTTGGTTTGGGGACATTATCTGTGAATATTGCCGAGGAGCGTAATACAGTTGAAGAG 
ATGTATGAACCCTACTTAATTCAAAAAGGCTTTCTCATGCGAACACGAACAGGTCGTGTAGCGACGCAAAAGGCTTATCGTCATCTTGGCTATCCC 
TATCAAAACACT 

SEQ ID 890 

VLLTGGDYNKSRPLLSFTLCYNSLMARILDNNVMGNEEFSDRTLRPQYLHEYIGQDKVKEQFAIFIEAAKRRDESLDHVLLFGPPGLGKTTMAFVI 
ANELGVNLKQTSGPAVEKAGDLVAILNELEPGDILFIDEIHRMPMSVEEVLYSAMEDFYIMMIGAGDTSRSIHLDLPPFTLIGATTRAGMLSNPL 
RARFGITGHMEYYQEKDLTEIVERTATIFEIKIDHEAARKLACRSRGTPRIANRLLKRVRDYAQIIGDGIITAQITDRALTMLDVDREGLDYIDQK 
ILRTMIEMYQGGPVGLGTLSVNIAEERNTVEEMYEPYLIQKGFLMRTRTGRVATQKAYRHLGYPYQNT 

SEQ ID 891 

ATGTTAAAACATTTTGGTAGTAAAGTAAGAAATTTGAGAGTAACTAGAAATATTACTCGCGAAGATTTTTGTGGTGATGAAACTGAGTTATCTGTA 
AGACAATTAGCTAGGATTGAAAGTGGACAGTCAATTCCAAACTTGACTAAAGCTCACTACATAGCTAAACAATTGAATGTAAAATTGGATATTTTA 
ACAGGAGGAGAGAGCTTAGAATTACCTAAACGGTATAAAGAGTTGAAGTATTTGATTTTAAGAATTCCAACTTATGCAGATGCTGAACGATTAAAA 
TTAAGAGAATGTCAGTTTGATCATATTTTCGAAGAATTCTATGATAATCTTCCAGAAGACGAGTGCTTAGCAATTGACAGTTTACAAGCTAAATTT 
GAAGTCTATCAAACAGGAGACATTAATTTTGGTGTGGAGGTTTTATGCGAATGCTTTGATAAAGTAAAATATAAAGAAAAATATACTCTTAATGAT 
TTGATTATCATAGATTTGTTTTTAACTTGTGCAGTTGTATCTAAATTTAACAATAGAGCATTTACTAAAGAAGTATTTCAAACTATATGTAAAACT 
TTGATAAGTCAGAACCACAAACTTACAGCAGAAGATTTGTTTTGGTTTAATCATGTACTCCTGAATTGTGTATTTGTTGGACTTTGTTTAAATAGT 
GAAGAGTGTCTTGCAGAAATGTTAGAAGTTAGCCGACAAACGATGGTGTCAACACATGATTTTCATAAAATGCCTTTATATTTTATGTACCAATGG 
AAATACTTCATTACAATTGACAATGATATAAAGTCTGCAGAAAATGCTTACCAACAATCAATTATGTTTTCAAAAATGATTGATGACAAGCATCTA 
ATTAAAAAATTAGAATTGGAGTGGCAAGAAGATATAACAGGACAT 

SEQ ID 892 

MLKHFGSKVRNLRVTRNITREDFCGDETELSVRQLARIESGQSIPNLTKAHYIAKQLNVKLDILTGGESLELPKRYKELKYLILRIPTYADAERLK 
LRECQFDHIFEEFYDNLPEDECLAIDSLQAKFEVYQTGDINFGVEVLCECFDKVKYKEKYTLNDLIIIDLFLTCAWSKFNNRAFTKEVFQTICKT 
LISQNHKLTAEDLFWFNHVLLNCVFVGLCLNSEECLAEMLEVSRQTMVSTHDFHKMPLYFMYQWKYFITIDNDIKSAENAYQQSIMFSKMIDDKHL 
IKKLELEWQEDITGH 

SEQ ID 893 

ATGTTAGAACATTTTGGTGGAAAAGTAAAAGTGTTAAGACTTGAAAAGAGGATTAGTCGCGAGGACTTGTGTGGGGATGAGTCTGAACTTTCTGTT 
CGTCAATTAGCACGGATAGAACTAGGTCAATCCATACCAAGTTTAAGTAAGGTTATTTTTATTGCAAAAGCCTTAAACGTTAGTGTCGGTTACTTA 
ACTGATGGTGCTGATTTAGAACTACCTAAGCGTTACAAAGAATTAAAATACCTTATCTTAAGGACACCAACTTACATGGATGATGGAAAATTACAA 
GTACGAGAAGAGCAGTTTGATGAAATTTTTGAGGATTATTATGATAAATTACCAGAGGAAGAGAAAATAATCATTGATTGTTTACAGGCAACTTTA 
GATACTTTATTGAGTGAGAATACTAACTTTGGCATTGACTTACTTCAAGAATATTTTAATCAAATAAAGACTAAGGTACGCTTTAGGCAAAATGAT 
TTAATACTTCTAGAATTATATTTAGCTTATCTTGATATTGAGGGAATGGATGGACAATATTCAGATAAGATTTTTTATGATTCTTTATTAGATAAT 
CTATCAGAACAATTTGAACAATTTGAATTAGATGAATTATTTATAGTTAATAAGATTATCATTGATATTTCATCACTAAGCTTAAAAAATAACCGA 
CTTGATAATTTAGAAAAAGCGATTGAAATGAGTCAAAAAATTATGGCGAAAATTCAAGATTGGAATAGAATGCCTATTTTAAAACTAATAGAATGG 
AAATATTTTTTAATCAAACAAAAAGATATAATAAAAGCAGAACAATCATTTATGAAGGCATGTTTGTTCGCCCAAATGACAGCTGATCAGTATTTG 
GAAAACAAGTTAATTCAAGAGTGGGAAAAAGATGTTAAAAGTTAT 

SEQ ID 894 

MLEHFGGKVKVLRLEKRISREDLCGDESELSVRQLARIELGQSIPSLSKVIFIAKALNVSVGYLTDGADLELPKRYKELKYLILRTPTYMDDGKLQ 
VREEQFDEIFEDYYDKLPEEEKIIIDCLQATLDTLLSENTNFGIDLLQEYFNQIKTKVRFRQNDLILLELYLAYLDIEGMDGQYSDKIFYDSLLDN 
LSEQFEQFELDELFIVNKIIIDISSLSLKNNRLDNLEKAIEMSQKIMAKIQDWNRMPILKLIEWKYFLIKQKDIIKAEQSFMKACLFAQMTADQYL 
ENKLIQEWEKDVKSY 

SEQ ID 895 

ATGATCGAACGTTATTCACGCCCTGAGATGGCGGCAATTTGGACAGAGGAAAATAAATACCGTGCTTGGTTGGAGGTCGAGATTTTGGCTGACGAG 
GCATGGGCTGAGTTGGGTGAGATTCCTAAGGAGGATGTGGCTAAGATTCGTGAGAAGGCGGATTTTGACATTGACCGCATTCTTGAGATTGAGCAG 
GACACGCGTCACGATGTGGTGGCTTTCACTCGTGCGGTTTCTGAGACGCTTGGTGAGGAGCGCAAGTGGGTGCACTACGGTTTGACGTCGACTGAC 
GTGGTGGACACTGCCTACGGTTACCTCTACAAGCAGGCTAACGATATTATCCGTCGTGACCTTGAGAATTTCACAAATATTGTGGCTGATAAGGCT 
AAGGAGCACAAGTTCACCATCATGATGGGTCGTACCCACGGTGTTCACGCTGAGCCAACGACTTTCGGTCTTAAGTTGGCGACCTGGTACAGCGAG 
ATGAAACGTAATATTGAGCGTTTTGAACATGCTGCCGCAGGTGTGGAAGCTGGTAAGATTTCAGGTGCCGTTGGTAACTTTGCTAACATTCCTCCA 
TTTGTGGAACAATATGTTTGTGACAAATTGGGCATCCGTCCGCAAGAGATTTCAACACAGGTTCTTCCACGTGACCTCCACGCAGAATATTTTGCA 
GTGCTTGCAAGCATTGCAACTTCTATCGAACGTATGGCGACAGAGATTCGTGGTCTGCAAAAATCAGAACAACGTGAAGTTGAAGAATTCTTTGCC 
AAAGGTCAGAAAGGTAGCTCTGCTATGCCTCACAAACGCAACCCAATCGGTTCAGAGAACATGACTGGGCTAGCGCGCGTGATTCGTGGTCACATG 
GTGACGGCTTATGAGAACGTGGCACTTTGGCACGAGCGTGATATTTCGCACTCATCTGCTGAGCGTATCATCACACCTGACACAACGATCTTGATT 
GACTACATGCTCAACCGTTTTGGCAATATCGTTAAGAACTTGACTGTCTTCCCGGAAAATATGATGCGCAATATGGAATCAACTTTTGGTTTGATT 
TATAGTCAACGTGTTATGCTCAAATTGATTGAAAAAGGAATGACACGAGAAGAAGCTTATGACTTAGTTCAACCTAAGACAGCTTATTCCTGGGAC 
AATCAAGTGGATTTCAAACCACTTTTAGAAGAAGACACCAAAGTTACCTCTTGTCTTACACAGGAAGAAATTGATGAACTATTTAATCCGATTTAT 
TACACAAAACGTGTTGATGATATTTTTGAAAGACTAGGATTAGAAAAA 

SEQ ID 896 . . 

MIERYSRPEMAAIWTEENKYRAWLEVEILADEAWAELGEIPKEDVAKIREKADFDIDRILEIEQDTRHDWAFTRAVSETLGEERKWVHYGLTSTD 
WDTAYGYLYKQANDIIRRDLENFTNIVADKAKEHKFTIMMGRTHGVHAEPTTFGLKLATWYSEMKRNIERFEHAAAGVEAGKISGAVGNFANIPP 
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FVEQYVCDKLGIRPQEISTQVIjPRDLHAEYFAVLASIATSIERMATEIRGLQKSEQREVEEFFAKGQKGSSAMPHKRNPIGSENMTGI.ARVIRGHM 
VTAYENVALWHERDISHSSAERIITPDTTILIDYMLNRFGNIVKNLTVFPENMMRNMESTFGLIYSQRVMLKLIEKGMTREEAYDLVQPKTAYSWD 
NQVDFKPLLEEDTKVTSCLTQEEIDELFNPIYYTKRVDDIFERLGLEK 

SEQ ID 897 

ATGCTAGAACGTTATTCACGCCCTGAGATGGCGGCAATTTGGACAGAGGAAAATAAATACCATGCTTGGTTGGAGGTCGAGATTTTGGCTGACGAG 
GCATGGGCTGAGTTGGGTGAGATTCCTAAGGAGGATGTGGCTAAGATTCGTGAGAAGGCGGATTTTGACATTGACCGCATTCTTGAAATTGAGCAG 
GACACGCGTCACGATGTGGTGGCTTTCACGCGTGCGGTTTCTGAAACGCTTGGTGAGGAGCGCAAGTGGGTGCACTACGGTTTGACCTCGACTGAC 
GTGGTGGACACTGCCTATGGTTACCTCTACAAGCAAGCTAACGACATTATCCGTCGCGATCTTGAGAATTTCACCAATATCGTGGCAGACAAGGCG 
CGTGAGCACAAAATGACCATCATGATGGGTCGTACCCACGGTGTTCACGCCGAGCCAACGACTTTCGGTCTTAAGTTGGCGACTTGGTACAGCGAG 
ATGAAACGTAATATTGAGCGTTTTGAACATGCTGCCGCAGGTGTGGAAGCTGGTAAGATTTCAGGTGCCGTTGGTAACTTTGCCAACATCCCACCT 
TTTGTGGAAGAATATGTCTGTGACAAATTAGGCATTCGTCCGCAAGAAATTTCAACACAAGTTCTTCCACGTGACCTTCACGCAGAATATTTTGCA 
GTGCTTGCAAGTATTGCAACTTCTATCGAACGTATGGCGACAGAGATTCGAGGTCTGCAAAAGTCAGAACAACGTGAAGTTGAAGAATTCTTTGCC 
AAAGGTCAGAAAGGTAGCTCTGCTATGCCTCACAAACGCAACCCAATCGGTTCAGAGAACATGACAGGGCTAGCGCGCGTGATTCGTGGTCACATG 
GTGACAGCTTATGAGAACGTGTCACTTTGGCATGAGCGTGACATTTCGCACTCATCAGCTGAGCGTATCATCACACCTGACACAACTATCTTGATT 
GACTACATGCTCAACCGCTTTGGTAATATCGTTAAGAACTTGACTGTCTTCCCGGAAAATATGATGCGCAATATGGAATCAACTTTTGGTTTGATT 
TATAGTCAACGTGTTATGCTCAAATTGATTGAAAAAGGAATGACACGAGAAGAAGCTTATGACTTAGTTCAACCTAAGACAGCTTATTCCTGGGAC 
AATCAAGTGGATTTCAAACCACTTTTAGAAGAAGACACCAAAGTTACCTCTTGTCTTACACAAGAAGAAATTGATGAACTATTTAATCCGATTTAT 
TACACAAAACGTGTTGATGATATTTTTAAGCGTTTAGGGATT 

SEQ ID 898 

MLERYSRPEMAAIWTEENKYHAWLEVEILADEAWAELGEIPKEDVAKIREKADFDIDRILEIEQDTRHDWAFTRAVSETLGEERKWVHYGLTSTD 
WDTAYGYLYKQANDIIRRDLENFTNIVADKAREHKMTIMMGRTHGVHAEPTTFGLKLATWYSEMKRNIERFEHAAAGVEAGKISGAVGNFANIPP 
FVEEYVCDKLGIRPQEISTQVLPRDLHAEYFAVLASIATSIERMATEIRGLQKSEQREVEEFFAKGQKGSSAMPHKRNPIGSENMTGLARVIRGHM 
VTAYENVSLWHERDISHSSAERIITPDTTILIDYMLNRFGNIVKHLTVFPENMMRNMESTFGLIYSQRVMLKLIEKGMTREEAYDLVQPKTAYSWD 
NQVDFKPLLEEDTKVTSCLTQEEIDELFNPIYYTKRVDDIFKRLGI 

SEQ ID 899 

ATGAATAGAATAATAAACAGGGATATTTTACCTAGAATTTCAAAGATTTCTAAAAATAATAAAGAGAAAGATTTACTATCTATAGCTTATATTACT 
TGGCTAATCTTTATAATATTTGCTTTGGGAGTAGTTACAGTTAATGATTTAAAACCGATGTTTAATCAATTAATAGTAAACCTCTTAAATATTTAT 
TATTATATGGAAGCCTTCATATTGGGTATGGACAGCTATTTACAATATAACCTTCCATACAGTTTTGATTTTTGGAGTATTTTTGTAGAGGCTATA 
AATTTATTTGTAAAAGTATTTTTAATTGCTTTTATTCCTTCTGTTATTAGAAAAGTATTGAAAAAAGAAAGTTTTTTCAATGAAGTTGTTATTTTA 
CTAGGAGCGATTGTTACTATAATTGTAAGTTTCCATTTATATTTAGAGATATTGATAGTAGTGGGACTAATACTTTTATTAATTGCTTTTGTTTCA 
ATAGGTAAGAATCGTGTTTATAATTTTGTTCAAAATTTAAACTACTTTGAAGAAGTGATTTGGAATTATTTTGAAGAAAATCCGGTTAAAATAAAA 
GAAAAATCATTGATTATTAAATTTTTACTTACTATTTCTTTTGTTTTTGTAATTGATTTTGCAATGGTTAGATTGTTGAATTTTAATATAAAATTT 
TCTACAATATTAGCTTGTTCTGCTATTTTATTAGCATGGTTATACCAAAATAAGTCTGTTACAGAACCCTTCCTATTAAAAAAGTTAGTTATCTAT 
TTTATTTTTTTCATTGCCACTTTAATTGGTAATTTAAAAAATGAGTTGTCAATCTTAGAAACACCATTACTTTTTATTAGTATATTTTTTACTATG 
GATAGAATTATTGCTCTATCTAAAGAAATGCGTGATTTGATTATATCTAAGAGTATTTTATTTTATTATGATCATGAAAATATAAAGCCATCAATA 
TTACTTAGTGAGATAAAAGAAATTAAGTATCTTGAAAATGTAGATATTGGAGAACTTGAACTTGTTAGGCAAATGGTAATTAGGTTGCGTCTAGAG 
TTAGAGGAAGAATTTTTGATTTTATCAGATATATATATGAAAAATGGCTATGAAAAATATATACAATTTGTTCAAGGAAATGTTTATTTTATCAAC 
TTAGAATTGGATAAAATTCCCAACTACACTAACTTGAAATTAATACTAGAATCAATATTTGATCATAATAATCAAAAGATATTTATACCTAAACTT 
TATGAGGAATACATATACATCTTAATTTCTTTAGGAGAAGTTGAAAAAGCTAAAGAAATATTAAAAGAAGTGTCGGATTATTTAACTGAAGAATCT 
TTGAATTATTTTGAAAAAGAATATGATAAAGCTAAGGGTAGTAAT 

SEQ ID 900 

MNRIINRDILPRISKISKNNKEKDLLSIAYITWLIFIIFALGWTVNDLKPMFNQLIVNLLNIYYYMEAFILGMDSYLQYNLPYSFDFWSIFVEAI 
NLFVKVFLIAFIPSVIRKVLKKESFFNEWILLGAIVTIIVSFHLYLEILIWGLILLLIAFVSIGKNRVYNFVQNLNYFEEVIWNYFEENPVKIK 
EKSLIIKFLLTISFVFVIDFAMVRLLNFNIKFSTILACSAILLAWLYQNKSVTEPFLLKKLVIYFIFFIATLIGNLKNELSILETPLLFISIFFTM 
DRIIALSKEMRDLIISKSILFYYDHENIKPSILLSEIKEIKYLENVDIGELELVRQMVIRLRLELEEEFLILSDIYMKNGYEKYIQFVQGNVYFIN 
LELDKIPNYTNLKLILESIFDHNNQKIFIPKLYEEYIYILISLGEVEKAKEILKEVSDYLTEESLNYFEKEYDKAKGSN 

SEQ ID 901 

ATGTCACCACCTTATAGGGAGCGACAGTCACGCCAGCCTTATTTGCCAGAAAGTCTTTTTCAAAGATACGGTTTTGAGAAATGCGGAGCAGATCAG 
TCCCCTGCGGTAGCTGACCAGCTGACACAACGGCATCCAGACCATCGGCATCGACATTCTCAAACTCATAGGTCAAAACATCGCAACGCGCAGCTA 
ATGTTCCCAAAGCCTCAACATCATCGTAAGGTGCCACAATCACCTCGC 

SEQ ID 902 

MSPPYRERQSRQPYLPESLFQRYGFEKCGADQSPAVADQLTQRHPDHRHRHSQTHRSKHRNAQLMFPKPQHHRKVPQSPR 

SEQ ID 903 

ATGAGGAACAAGGAAAAATCGCAGAGGAGTCAAGCAATGAACTCATTTAAGACCATTGGGATTATTGGTGGTGGTCAGCTGGGGCAGATGATGGCG 
ATTGCGGCTATCTACATGGGCCACAAGGTCATTACGCTGGATCCAGCTAGCGACTGCCCTGCCTCCCGCGTTAGCGAGGTGATTGTGGCACCTTAC 
GATGATGTTGAGGCTTTGGGAACATTAGCTGCGCGTTGCGATGTTTTGACCTATGAGTTTGAGAATGTCGATGCCGATGGTCTGGATGCCGTTGTG 
TCAGCTGGTCAGCTACCGCAGGGGACTGATCTGCTCCGCATTTCTCAAAACCGTATCTTTGAAAAAGACTTTCTGGCAAATAAGGCTGGCGTGACT 
GTCGCTCCCTATAAGGTGGTGACATCTAGCCTTGACCTAGAGGGGCTTGACTTGACCAAGACCTATGTCCTCAAGACAGCGACAGGTGGTTATGAC 
GGTCATGGGCAAAAGGTTATCCGCTCAGCAGAAGACCTGCCAGAGGCGCAGCAATTAGCCAACTCAGCTCAGTGTGTCTTGGAAGAGTTTGTCAAC 
TTCGACCTTGAAATATCAGTCATCGTGTCTGGAAATGGTCAGGATGTGACGGTCTTTCCCGTTCAGGAAAATATCCACCGCAACAATATCCTGTCA 
AAAACCATCGTACCAGCTCGCATCTCAGACCAACTAGCTGACAAGGCTAAGGAAATGGCTGTGCAGATTGCCAAGAAACTCCAGCTATCAGGAACC 
CTCTGTGTGGAAATGTTTGCGACCGCAGATGACATCATCGTCAATGAAATTGCCCCACGTCCCCACAACTCAGGGCACTACTCTATCGAAGCCTGC 
GACTTTTCACAGTTTGACACCCACATCTTGGGCGTACTGGGCGCACCGCTTCCGCCAATCAAACTCCATGCTCCAGCCGTTATGTTCAATGTCCTA 
GGACAACATGTCCAGCAGGCAATTGACCATGTTGCCCAAAACCCTAGCGCCCACCTCCACATGTATGGTAAACTAGAAGCAAAACATAACCGCAAA 
ATGGGACACGTGACGGTGTTTAGCGATGTACCTGATGAGGTGGAAGAGTTTGAAGAAAGGATGGATTTC 

SEQ ID 904 

MRNKEKSQRSQAMNSFKTIGIIGGGQLGQMMAIAAIYMGHKVITLDPASDCPASRVSEVIVAPYDDVEALGTLAARCDVLTYEFENVDADGLDAW 
SAGQIiPQGTDLLRISQNRIFEKDFLANKAGVTVAPYKWTSSLDLEGLDLTKTYVLKTATGGYDGHGQKVIRSAEDLPEAQQLANSAQCVLEEFVN 
FDLEISVIVSGNGQDVTVFPVQENIHRNNILSKTIVPARISDQLADKAKEMAVQIAKKLQLSGTLCVEMFATADDIIVNEIAPRPHNSGHYSIEAC 
DFSQFDTHILGVLGAPLPPIKLHAPAVMFNVLGQHVQQAIDHVAQNPSAHLHMYGKLEAKHNRKMGHVTVFSDVPDEVEEFEERMDF 

SEQ ID 905 

ATGAGGAACAAGGAAAAATCGCAGAGGAGTCAAGTGGTGAACTCATTTAAGACCATTGGGATTATCGGTGGTGGTCAGCTGGGGCAGATGATGGCC 
ATTGCGGCTATCTATATGGGTCACAAGGTCATCACGCTGGATCCTGCTAGCGACAGCCCTGCCTCCCGCGTTAGCGAGGTAATTGTGGCGCCTTAC 
GATGATGTTGAGGCTTTGGGACAATTGGCTGCGCGTTGCGATGTGTTGACTTATGAGTTTGAGAATGTTGATGCGGACGGTTTGGATGCCGTTGTG 
TCAGCTTGTCAGCTACCGCAGGGGACCGATCTGCTCCGCATTTCCCAAAACCGTATCGTTGAAAAAGACTTTCTGGCAAATAAGGCTGGTGTGACA 
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GTCGCTCCCTATAAGGTGGTGACGTCTAGCCTTGACCTAGGGGGGCTTGATTTGACCAAGACCTATGTCCTCAAGACAGAGACAGGTGGTTATGAC 
GGTCATGGGCAAAAGATTATCCGCTCAGCAGAAGATTTGCCAGAGGCGCAGCAATTAGCTAACTCAGCTCAGTGTGTCTTGGAAGAGTTTGTCAAC 
TTTGACCTTGAAATCTCAGTCATCGTGTCTGGAAATGGCAAGGATGTGACGGTCTTTCCCGTTCAGGAAAATATCCACCGCAACAATATCCTGTCA 
AAAACCATCGTACCAGCTCGCATCTCAGATCAACTGGCTGATAAGGCTAAGAAAACGGCGGTGCAGATTGCCAAGAAACTCCAGCTGTCAGGAACT 
CTCTGTGTGGAAATGTTTACGACCGCAGATGATATCATTGTCAATGAAATTGCCCCACGCCCCCACAACTCAGGGCGCTATTCTATCGAAGCCTGC 
GACTTTTCACAGTTTGACACCCACATCTTGGGTGTGTTGGGCGCACCACTTCCTCAGATTCAGCTCCACGCCCCAGCCGTCATGCTCAATGTCCTA 
GGACAACATGTCCAGCAGGCAACTGACTATGTTGCCAAAAACCCTAGCGCCCACCTCCACATGTATGGTAAACTAGAAGCGAAACATAACCGCAAA 
ATGGGACATGTGACGGTGTTTGCAAAAGATGCGGATGAGGTGAAGGAGTTT 

SEQ ID 906 

MRNKEKSQRSQWNSFKTIGIIGGGQLGQMMAIAAIYMGHKVITLDPASDSPASRVSEVIVAPYDDVEALGQLAARCDVLTYKFENVDADGLDAW 
SACQLPQGTDLLRISQNRIVEKDFLANKAGVTVAPYKWTSSLDLGGLDLTKTYVLKTETGGYDGHGQKIIRSAEDLPEAQQLANSAQCVLEEFVN 
FDLEISVIVSGNGKDVTVFPVQENIHRNNIIjSKTIVPARISDQLADKAKKTAVQIAKKLQLSGTLCVEMFTTADDIIVNEIAPRPHNSGRYSIEAC 
DFSQFDTHILGVLGAPLPQIQLHAPAVMLNVLGQHVQQATDYVAKNPSAHLHMYGKLEAKHNRKMGHVTVFAKDADEVKEF 

SEQ ID 907 

GTGGGTACGTCTTCGAAATCAAAGATTTCGGACTTACCGCATATTTTTCTACGAAAATTTTCGACAAGTCGAAACGTCCCTTTGTATCTTAATATT 
ATGCAACCAATTATTTCTATTATCATGGGTTCCAAATCCGACTGGACAACCATGCAAAAAACGGCTGAAGTTCTAGATAACTTTGGCATTGCTTAC 
GAGAAGAAAGTCGTCTCTGCCCACCGTACGCCAGACCTCATGTTCAAGCATGCTGAGGAGGCGCGTGGTCGTGGTATCAAGATTATCATCGCTGGA 
GCAGGTGGAGCAGCCCACTTGCCGGGTATGGTAGCAGCTAAAACAACCCTGCCTGTTATCGGTGTGCCTGTCAAATCACGTGCCCTCTCAGGTTTG 
GATTCGCTCTACTCTATTGTGCAGATGCCTGGTGGTGTGCCTGTGGCGACCATGGCTATCGGAGAAGCAGGAGCGACTAACGCTGCCCTGACAGCC 
CTCCGTATCCTCTCTATCGAGGATCAAAATCTGGCTGATGCGCTAGCTCATTTCCATGAGGAACAAGGAAAAATCGCAGAGGAGTCAAGCAATGAA 
CTCATT 

SEQ ID 908 

MGTSSKSKISDLPHIFLRKFSTSRNVPLYLNIMQPIISIIMGSKSDWTTMQKTAEVLDNFGIAYEKKWSAHRTPDLMFKHAEEARGRGIKIIIAG 
AGGAAHLPGMVAAKTTLPVIGVPVKSRALSGLDSLYSIVQMPGGVPVATMAIGEAGATNAALTALRILSIEDQNLADALAHFHEEQGKIAEESSNE 
LI 

SEQ ID 909 

ATGCTAAAGCACCTAGTCGCCCTGACGTGGGTTCGTCTTCGAAATCAAAGATTTCGGACTTACCTCATATTTTTCTACGGAAAGTTTCGACAAGTC 
GAAACGCCCCTTTGTATCTTAATTATGAAAACTCCAATTATTTCTATTATCATGGGCTCCAAATCTGACTGGGCAACCATGCAAAAAACGGCTGAA 
GTTCTAGACAACTTTGGCATTGCTTACGAGAAGAAAGTCGTCTCTGCCCACCGTACGCCAGACCTCATGTTCAAGCATGCTGAGGAAGCACGTGGT 
CGTGGCATCAAAATCATCATCGCAGGAGCAGGTGGGGCAGCTCACTTGCCTGGTATGGTGGCAGCTAAAACAACGCTGCCTGTTATCGGTGTGCCT 
GTCAAATCACGTGCCCTTTCAGGTTTGGATTCGCTATATTCCATTGTGCAGATGCCTGGCGGTGTGCCTGTGGCAACCATGGCTATCGGAGAAGCG 
GGAGCGACTAACGCTGCCCTGACAGCCCTCCGTATCCTCTCTATCGAGGACCAAAATCTGGCTGATGCGCTAGCTCATTTCCATGAGGAACAAGGA 
AAAATCGCAGAGGAGTCAAGTGGTGAACTCATT 

SEQ ID 910 

MLKHLVALTWVRLRNQRFRTYLIFFYGKFRQVETPLCILIMKTPIISIIMGSKSDWATMQKTAEVLDNFGIAYEKKWSAHRTPDLMFKHAEEARG 
RGIKIIIAGAGGAAHLPGMVAAKTTLPVIGVPVKSRALSGLDSLYSIVQMPGGVPVATMAIGEAGATNAALTALRILSIEDQNLADALAHFHEEQG 
KIAEESSGELI 

SEQ ID 911 

ATGAAATTGCTTGTTGTTGGTTCTGGTGGTCGTGAGCATGCGATTGCTAAGAAGTTGTTAGCGTCTAAGGATGTGGATCAGGTTTTTGTGGCACCT 
GGTAATGATGGTATGACCTTGGATGGTCTAGACTTGGTAAATATCGGAATTTCCGAACATTCTAGACTGATTGACTTTGTTAAGGAGAATGAGATT 
GCTTGGACCCTTATTGGTCCTGATGATGCGCTAGCAGCTGGTATCGTTGATGGTTTTAATAGTGCTGGACTCAGAGCATTTGGTCCAACCAAGGCA 
GCCGCGGAGCTAGAGTGGTCAAAAGACTTTGCCAAGGAAATCATGGTCAAATACAATGTTCCAACAGCAGCCTATGGCACATTTTCAGATTTTGAA 
AAAGCTAAAGCCTACATCGAAGAGCAGGGCGCACCAATCGTGGTCAAGGCTGACGGATTGGCGTTAGGCAAGGGCGTGGTCGTGGCTGAAACCGTT 
GAGCAGGCGGTAGAGGCGGCGCAAGAGATGCTTTTGGACAACAAGTTTGGCGACTCGGGTGCGCGCGTGGTTATCGAGGAATTCTTGGATGGTGAA 
GAGTTCTCCCTTTTCGCCTTCGCTAATGGCGATAAGTTCTACATCATGCCGACAGCTCAGGATCACAAGCGTGCCTATGATGGTGACAAGGGGCTA 
AATACCGGTGGTATGGGTGCCTATGCGCCAGTTCCCCACCTGCCTCAGAGCGTGGTGGATACAGCAGTTGAGACTATCGTTAAGCCTGTCCTTGAA 
GGCATGATTGCCGAAGGGCGTCCTTATCTAGGTGTCCTCTATGCTGGGCTTATCCTGACGGCTGATGGCCCTAAGGTTATCGAGTTCAACTCACGT 
TTTGGTGACCCTGAAACTCAGATTATCCTCCCTCGCCTGACTTCCGATTTCGCTCAGAACATCGACGACATCATGATGGGCATCGAGCCTTACATC 
ACTTGGCAGAAGGACGGCGTGACTCTGGGCGTTGTCGTTGCCTCAGAAGGCTATCCGCTCGATTACGAGAAAGGTGTGCCACTGCCTGAAAAGACC 
GACGGCGACATCATCACCTACTATGCGGGAGCTAAGTTTGCGGAAAATAGCAAAGCACTGCTCTCAAACGGAGGACGTGTCTACATGCTTGTCACC 
ACAGAAGACAGCGTCAAAGCAGGGCAGGACAAAATCTATACCCAACTCGCCCAACAAGACACAACAGGCCTCTTCTACCGAAACGACATCGGAAGC 
AAAGCTATTAAGGAA 

SEQ ID 912 

MKLLWGSGGREHAIAKKLLASKDVDQVFVAPGNDGMTLDGLDLVNIGISEHSRLIDFVKENEIAWTLIGPDDALAAGIVDGFNSAGLRAFGPTKA 
AAELEWSKDFAKEIMVKYNVPTAAYGTFSDFEKAKAYIEEQGAPIWKADGLALGKGWVAETVEQAVEAAQEMLLDNKFGDSGARWIEEFLDGE 
EFSLFAFANGDKFYIMPTAQDHKRAYDGDKGLNTGGMGAYAPVPHLPQSWDTAVETIVKPVLEGMIAEGRPYLGVLYAGLILTADGPKVIEFNSR 
FGDPETQIILPRLTSDFAQNIDDIMMGIEPYITWQKDGVTLGVWASEGYPLDYEKGVPLPEKTDGDIITYYAGAKFAENSKALLSNGGRVYMLVT 
TEDSVKAGQDKIYTQLAQQDTTGLFYRNDIGSKAIKE 

SEQ ID 913 

TTGGCTAATAGAGTGTTCCTTATTTCAAGAATTGTGGTCTACTATCACATTTTTACAATGTTTCAATTATTGATAACTAATACATTATGTAAAAAA 
GCGAACGTTTATGATATAATATCTAATTATAATACGAAAGAGGTGGATGTTTTGAAATTACTTGTTGTTGGTTCAGGTGGTCGTGAACATGCGATT 
GCTAAGAAGTTGTTAGCGTCTAAGGGTGTGGATCAGGTTTTTGTGGCACCTGGTAATGATGGTATGACCTTGGATGGTCTGGACTTGGTGAATATA 
GTAGTTTCCGAACATTCCAGGTTGATTGCCTTTGCTAAGGAGAATGAGATTTCTTGGGCCTTTATTGGTCCTGATGATGCGCTAGCAGCTGGTATC 
GTTGATGATTTCAACAGTGCTGGACTCAGAGCTTTTGGTCCAACAAAGGCAGCAGCGGAGCTAGAGTGGTCAAAAGACTTTGCCAAGGAAATCATG 
GTCAAATACAATGTCCCAACAGCAGCCTATGGCACATTTTCAGACTTTGAAAAAGCCAAAGCCTACATCGAAGAGCAGGGCGCACCTATCGTGGTC 
AAGGCTGATGGCTTGGCGCTAGGTAAGGGTGTGGTCGTGGCTGAAACCGTTGAGCAGGCGGTAGAGGCGGCGCAAGAGATGCTTCTGGACAATAAG 
TTTGGCGATTCAGGAGCGCGTGTGGTTATCGAGGAATTCTTGGATGGCGAGGAGTTTTCCCTCTTTGCCTTTGCTAATGGCGATAAGTTCTACATC 
ATGCCGACAGCTCAGGATCACAAGCGTGCCTTTGACGGAGACAAGGGGCCAAACACTGGTGGTATGGGTGCCTATGCGCCAGTTCCTCATCTACCT 
CAGAGCGTGGTAGACACAGCGGTTGAGATGATCGTTAGGCCTGTCCTTGAGGGCATGGTTGCCGAAGGGCGTCCTTATCTAGGTGTCCTCTATGTG 
GGGCTTATCCTGACAGCTGATGGACCTAAGGTTATCGAGTTCAACTCACGTTTCGGTGACCCTGAAACTCAGATTATCCTCCCTCGCCTGACTTCT 
GATTTCGCTCAGAATATTGACGATATCATGATGGGCATTGAGCCTTACATCACTTGGCAGAAGGACGGTGTGACTTTGGGTGTTGTCGTTGCCTCA 
GAAGGCTATCCATTCGATTATGAGAAAGGTGTGCCACTGCCTGAAAAGACCGACGGCGATATCATCACCTACTACGCAGGAGTTAAGTTTTCGGAA 
AATAGCGAGCTACTTCTCTCAAACGGAGGACGTGTCTATATGCTCGTCACCACAGAAGACAGCGTCAAAGCAGGGCAGGACAAAATCTATACCCAA 
CTGGCCCAACAAGACACAACAGGTCTCTTCTACCGAAATGATATCGGAAGCAAAGCTATAAGAGAA 

SEQ ID 914 
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LANRVFLISRIVVYYHIFTMFQLLITNTLCKKAOTYDIISNYOT^ 

WSEHSRLIAFAKENEISWAFIGPDDALAAGIVDDFNSAGLRAFGPTKAAAELEWSKDFAKEIMVKYNVPTAAYGTFSDFEKAKAYIEEQGAPIW 
KADGLALGKGVWAETVEQAVEAAQEMLLDNKFGDSGARWIEEFLDGEEFSLFAFANGDKFYIMPTAQDHKRAFDGDKGPNTGGMGAYAPVPHLP 
QSWDTAVEMIVRPVLEGMVAEGRPYLGVLYVGLILTADGPICVIEFNSRFGDPETQIILPRLTSDFAQNIDDIMMGIEPYITWQKDGVTLGWVAS 
EGYPFDYEKGVPLPEKTDGDIITYYAGVKFSENSELLLSNGGRVYMLVTTEDSVKAGQDKIYTQLAQQDTTGLFYRNDIGSKAIRE 

SEQE)915 

ATGACTATTTATGACCAAATTGAGTCTGCTCTTGATTTAATGACTGATTTAGAACGTGAAATTGCTTGTTATTTTATGGGGCAGCCCATTTCAAAA 
GACGCTCTTGCTTCTACCATTGTCACTAAGCAACTACACATTTCACAAGCAGCCTTAACGCGTTTTGCTAAAAAATGTGGGTTTAAAGGCTATCGT 
GAATTTGTTTTTGAATATTTAAAAAGCCATGAGACCATCAGTCAACAATTATACGGTCTTCAAAATGACAACACTAAGAAAGTATTTATGAATTAT 
CAAGAGATGATTTCTAAATCTGCTGATATTATTGATGAAGAACAGCTTCTAGAAGTATCACATATGATTGAGCAAGCTGATCGTGTTTATTTTTAT 
GGCAAAGGGAGCTCATCGCTAGTAGCTAAAGAATTTAAAATACGCCTTATGAGGCTGGGAGTGATTTGTGAGGCTCTGGATGATACAGATAGTTTC 
TCATGGACTAATAGTATTGTTAATGATAGATGCCTCGTCATTGCCTTCTCACTTTCTGGGAACACCAACTCTGTTATTGGTGCCTTAAAAATCGCA 
AGTTGTCACGGAGCTAAAACCGTTCTATTTACAAAACAACCTCACACAATTGACTATGCTTTTGACAAGATTATTCAGGTGGCTTCTGCTAGGCAT 
TTAGACTACGGCAATAGAATTTCGCCTCAGATCCCAATGTTAATCATGGTAGATATTATCTATGCACAATTTTTAGATATTAATAAAATAGAAAAA 
GAGCGAATTTTTAGAGAAACCATTATTCAACGC 

SEQID916 

. , MTIYDQIESALDLMTDLEREIACYFMGQPISKDALASTIVTKQLHISQAALTRFAKKCGFKGYREFVFEYLKSHETISQQLYGLQNDNTKKVFMNY 
QEMISKSADIIDEEQLLEVSHMIEQADRVYFYGKGSSSLVAKEFKIRLMRLGVICEALDDTDSFSWTNSIVNDRCLVIAFSLSGNTNSVIGALKIA 
S CHGAKTVLFTKQPHTIDYAFDKI I QVASARHLD YGNRI SPQI PMLIMVD 1 1 YAQFLD INKI EKERI FRETI IQR 

SEQ ID 917 

GTGTGCTTTGCTATGCCTAAAAACCACCGCCTAATTACCAAAATCGAAGCATCATTGGAACATATGACCAGTTTAGAAAAAGGGATTGCTCATTTT 
TTTATTACAACCGATCTGACACCTCAAGAGTTGACCGCATCCGAGATAGTTAAGCGACTACACATCTCTCAAGCCGCCTTGACTCGATTTGCAAAA 
AAATGTGGTTTTACTGGTTATCGTGCTTTTGCCTTTGATTACCTTCACAGTCTTCAAGAATCACAAGAGACTTTCCAATCTATTCACTTAGAATTG 
ACAAAGCGCGTGCTGATGGACTACGACGCTCTTATTAATAAAACCTATGAGCTCGTTAATGAGGAAAAATTACTGAACTTAGCCAAGCTGATCGAT 
TCTTCTGAGCGAGTCTATTTCTTTGGCAAAGGATCTTCTGGACTAGTAGCAAGAGAAATGAAGCTACGCTTTATGCGACTTGGTTTAATCTGTGAT 
GCTTATTCAGACACTGATGGTTTTACTTGGGCAAATAGCCTCGTCAATGAAAATTGCCTTGTTTTTGGTTTTTCTTTATCTGGCAAAACAAACTCT 
GTCATCACAGCAC.TTCATCAAGCTAGTCAGCGAGGAGCCAAAACTGTCCTCTTAACAACAGATAATCAAACCGAATTTGACGACTCCTTAGATATT 
ATTCCCGTATCATCAACTCACCAACTACATTATGGGAATCGTGTGTCACCACAATTTCCTCTTCTTATTATGATGGACATTATTTATGCTTACGTT 
TTAGCGATTGACAAACCGCACAAAGAAAAAATCTTCAAAAACACTATTATTGACAAAGAAAATAACGACCTT 

SEQ ID 918 

VCFAMPKNHRLITKIEASLEHMTSLEKGIAHFFITTDLTPQELTASEIVKRLHISQAALTRFAKKCGFTGYRAFAFDYLHSLQESQETFQSIHLEL 
TKRVLMDYDALINKTYELVNEEKLLNLAKLIDSSERVYFFGKGSSGLVAREMKLRFMRLGLICDAYSDTDGFTWANSLVNENCLVFGFSLSGKTNS 
VITALHQASQRGAKTVLLTTDNQTEFDDSLDIIPVSSTHQLHYGNRVSPQFPLLIMMDIIYAYVLAIDKPHKEKIFKNTIIDKENNDL 

SEQ ID 919 

ATGATTGAAACAATGTCGCTAGATGACATGAGAGAATACCTAGGTCAAGACCAAATTCCCGAGGATTTTGATGACTTCTGGAAAAAACAAACAATG 
AAATATCAAGGGAATATTGAGTATCGTCTAGACAAAAAAGATTTCAATATTACTTTTGCACAAGCTTATGATCTTCATTTTAAAGGCAGCAATAAC 
TCTATTGTCTATGCCAAATGTTTATTCCCTAAAACAAATAAACCCTATCCTGTAGTTTTTTATTTTCATGGTTACCAAAACCAAAGTCCTGACTGG 
AGTGACCAACTTAATTATGTAGCAGCAGGTTACGGCGTTGTTTCAATGGATGTTCGAGGTCAAGCTGGACAGTCTCAAGACAAGGGGCATTTTGAT 
GGCATTACAGTTAAGGGCCAGATTGTGCGAGGAATGATCTCAGGACCAAATCATCTTTTTTATAAAGACATTTATCTTGATGTTTTCCAATTGATT 
GATATCATTGCTACATTAGAGAGTGTTGATAGTAATCAACTTTATAGTTATGGCTGGTCTCAAGGTGGAGCACTTGCTTTGATAGCTGCAGCTCTT 
AATCCCAAAATCGTCAAGACCGTTGCTGTTTACCCATTTTTGTCAGACTTTAGACGAGTATTAGATTTAGGGGGTGTCAGTGAGCCCTATGATGAA 
CTCTTCCGCTATTTTAAATATAGTGATCCTTTTCATAAAACAGAGAATAATGTGTTAAAAACTTTGGCTTATATTGATGTTAAAAATTTTGCACAT 
AGGATTTCTTGCCCCGTTGTTTTACTAACAGCCTTAAAAGATGATATTTGTCCTCCATCAACTCAATTTGCCATTTTTAATCGTCTGACATCAACT 
AAAAAGCATCTTTTATTACCAGATTATGGACATGATCCAATGACAGTGCAAGTAAAAGACCATATTTTTGATCAACTGACAGGAAGTCAATTTACA 
AAGCAAAAAATCGAG 

SEQ ID 920 

MIETMSLDDMREYLGQDQIPEDFDDFWKKQTMKYQGNIEYRLDKKDFNITFAQAYDLHFKGSNNSIVYAKCLFPKTNKPYPWFYFHGYQNQSPDW 
SDQLNYVAAGYGWSMDVRGQAGQSQDKGHFDGITVKGQIVRGMISGPNHLFYKDIYLDVFQLIDIIATLESVDSNQLYSYGWSQGGALALIAAAL 
NPKIVKTVAVYPFLSDFRRVLDLGGVSEPYDELFRYFKYSDPFHKTENNVLKTLAYIDVKNFAHRISCPWLLTALKDDICPPSTQFAIFNRLTST 
KKHLLLPDYGHDPMTVQVKDHIFDQLTGSQFTKQKIE 

SEQ ED 921 

ATGACCAGAACAGTAGCAATTGATATTGGCGGTACAATGATTAAGCATGGCATTGTGGATAATTTAGGTTGTATTGTTGAGGCAAGTGAGCTTGCC 
ACAGAAGCCTACAAAGGTGGTCCAGGCATTTTACAAAAAGTTTGTCAAATTATCGATAACTATCTAGCAGAAGGGAGCATTGATGGAATTGCTATC 
TCATCTGCTGGCATGGTAGATCCAGATGAAGGATGTATATTTTACTCTGGTCCTCAAATTCCAAACTATGCTGGGACACAATTTAAGAAAGTTTTA 
GAAGACACTTATCAAGTACGCACAGAAATTGAAAATGATGTTAATTGTGCAGGATTAGCTGAAGCTGTCTCAGGTAGTGCCAAAGATAGTTCAATA 
GCGCTTTGTCTTACTATTGGAACAGGTATTGGTGGTTGTCTGATTATTGATAAAACAGTTTTTCATGGCTTTAGTAATTCTGCTTGTGAAGTTGGC 
TATATGCACCTTTCAGATGGTGATTTTCAAGATTTAGCCTCTACAACTGCACTGATTGCTGATGTTGCCAAAGCGCATGGAGATGAAATTAGCCGA 
TGGGATGGACGTCGTATTTTTCAGGAGGCTAAAAAAGGCAATGAAAAATGTATTGCAAGTATAGACCGTATGATAAACTACCTTGGCCAAGGAATC 
GCTAATATGGTTTATGTGGTAAATCCTGAAAAAGTTGTTTTAGGTGGTGGAATCATGGCTCAAAAAGATTATTTACAAGATAAACTTAGTGAATCT 
TTGAAACGAAATCTTGTGACAAGTCTTGCTGAAAAAACAGCAATAGTCTTTGCACAACACGAAAACCAAGCTGGTATGCTAGGAGCTTACTACCAT 
TTTAAAAACAGGGGG 

SEQ ID 922 

MTRTVAIDIGGTMIKHGIVDNLGCIVEASELATEAYKGGPGILQKVCQIIDNYLAEGSIDGIAISSAGMVDPDEGCIFYSGPQIPNYAGTQFKKVL 
EDTYQVRTEIENDVNCAGLAEAVSGSAKDSSIALCLTIGTGIGGCLIIDKTVFHGFSNSACEVGYMHLSDGDFQDLASTTALIADVAKAHGDEISR 
WDGRRIFQEAKKGNEKCIASIDRMINYLGQGIANMVYVVNPEKVVLGGGIMAQKDYLQDKLSESLKRNLVTSLAEKTAIVFAQHENQAGMLGAYYH 
FKNRG 

SEQ ID 923 

ATGAAGCATTATTTAGCAATTGATATTGGTGGTACTGCTATCAAGTATGGCTTGATTTCTGAAACAGGAGACCTGTTGGAAAAAGAGGAAATGGCC 
ACTGAGGCTTATAAAGGTGGTCCCTCTATTTTGGAAAAGGTCAAGGGCTTGGTAAAGACCTATCAAGACCAAATGGATCTGGCTGGAGTGGCCATT 
TCTTCTGCAGGAATGGTTAATCCTGATGAGGGAGAAATCTTTTATGCCGGCCCTCAGATTCCTAACTATGCTGGAACTCAGTTTAAAAAAGAGATT 
GAAGAGACTTTCGGGTTACCGTGTGAAGTGGAAAACGATGTTAACTGTGCTGGTCTGGCCGAAGCTATTTCTGGTAGTGCCAAGGATTATCCTGTG 
GCTCTTTGCTTGACAATTGGGACGGGAATCGGTGGCTGTTTATTGTTTAATTCCCAAGTTTTTCATGGTAGTAGTCATTCAGCTTGCGAAGTTGGT 
TACCTTCATTTGTCAGATGGTCAGTTTCAGGATCTGGCATCTACCACAGCTCTTGTTCAAGAGGTGGTCTTAGCTTATGGCGATGACATTAGCCAA 
TGGGATGGTCGTCGTATTTTTGAGCAGGCTAAAGCGGGTGATGCGATTTGTATAGCAGCCATTAGTAAGCAGGTGGATTACTTAGGACAAGGTATT 
GCTAATATCTGCTACGTTGTTAACCCAAATGTGGTGGTGCTTGGTGGCGGTATCATGGCGCAAAAAGACTATTTAGCTGATAAATTAAAGACAGCT 
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CTTGATAGCTACTTGGTTTCTAGTCTTGCCAAGAAAACTCAGCTGAAGTTTGCTAGTCATGC3AAATAATGCTGGTATATTAGGAGCTTACTACCAT 
TTTAAACAAAAGAATGAGCGATCTTGTTCATTTATAACTCTTGAGAAAATCGAAAATAATTTAGCGAGTAGC 

SEQ ID 924 

MKHYLAIDIGGTAIKYGLISETGDLLEKEEMATEAYKGGPSILEKVKGLVKTYQDQMDLAGVAISSAGMWPDEGEIFYAGPQIPNYAGTQFKKEI 
EETFGLPCEVENDWCAGLAEAISGSAKDYPVALCLTIGTGIGGCLLFNSQVFHGSSHSACEVGYLHLSDGQFQDLASTTALVQEWLAYGDDISQ 
WDGRRIFEQAKAGDAICIAAISKQVDYLGQGIANICYVVNPNVVVLGGGIMAQKDYLADKLKTALDSYLVSSLAKKTQLKFASHGNNAGILGAYYH 
FKQKNERSCSFITLEKIENNLASS 

SEQ ID 925 

ATGAAAGATTTACAAAAATATCAAGGAATTATTCCTGCATTTTATGCTTGCTATGATGATAAGGGTGATATTTGTCCCGAACGAGTAAAAGCCCTG 
ACCAATTATTTTATTGATAAAGGTGTTCAAGGACTTTATGTTAATGGTTCATCCGGAGAATGTATTTACCAAAGTGTAGCAGATCGTAAACTTGTA 
CTGGAAAATGTTATGTCCGTTGCTAAGGGTAAACTAACAGTAATAGCGCATGTGGCATGTAATAATACTAAGGATAGCGTAGAGTTGGCTATGCAT 
GCTGAAGCTATAGGTGTTGATGCTATTGCAGCAATTCCACCAATTTATTTTCGATTACCAGAGTATGCCATAGCAGATTATTGGAATACTATTAGT 
CAAGCAGCACCACAAACTGATTTTATTATTTACAATATTCCTCAATTGGCAGGGGTTGCTTTGACATCGGATTTATATCGAAAAATGTTACAAAAT 
CCGCAAGTAATTGGTGTTAAAAATTCTTCCATGCGAGTTCAAGACATTCAGAATTTTGTGGCTATTGGAGGAGAAAATCATATTGTTTTTAATGGT 
CCAGATGAACAATTTTTGGGTGGTCGTCTCATGGGAGCCGCTGCAGGTATTGGTGGTACCTATGGCGTAATGCCAGAATTATACTTGACTTTAAAT 
CAGTTAATTGTTGATAAAGATTTAGAAAAAGCGCGTGAACTTCAATTTACAATTAACGATATTATCACAAAGCTTTGTTCGGGTCATGGTAATATG 
TATGCTGTGATCAAAGCTGTATTGGAAATCAATGAGCAACTAACTATAGGTTCCGTTCGGTTACCTTTAGCATCTGTAACAGAAGAAGATAAACCT 
ATTATTAAAGAGGCAGCAGAAATGATTAGACATGCTAAAAAACAGTTTTGT 

SEQ ID 926 

MKDLQKYQGIIPAFYACYDDKGDICPERVKALTNYFIDKGVQGLYVNGSSGECIYQSVADRKLVLENVMSVAKGKLTVIAHVACNNTKDSVELAMH 
AEAIGVDAIAAIPPIYFRLPEYAIADYWNTISQAAPQTDFIIYNIPQLAGVALTSDLYRKMLQNPQVIGVKNSSMPVQDIQNFVAIGGENHIVFNG 
PDEQFLGGRLMGAAAGIGGTYGVMPELYLTLNQLIVDKDLEKARELQFTINDIITKLCSGHGNMYAVIKAVLEINEQLTIGSVRLPLASVTEEDKP 
IIKEAAEMIRHAKKQFC 

SEQ ID 927 

ATGACAGATCTTACGAAATACCAAGGCATTATTCCTGCCTTTTACGCTTGTTACGATGACCAGGGGAATATCAGCCCTGAGCGTGTGCGTGCCTTG 
ACCCAGTACTATATTGACAAAGGGGTTCAGGGGCTTTACATTAATGGCTCTTCTGGAGAGTGTATTTACCAGAGCGTTTTTGACCGTCAATTGGTG 
TTAGAAAATGTCATGGCAGTCGCTAAGGGCAAGCTGACGATTATTAATCACGTTGCCTGCAACAACACTAAAGATAGTATTGAATTGGCAGCTCAT 
TCAGAACGTTTGGGCGTGGATGCCATTGCAGCTATTCCGCCTATTTATTTCCGGTTACCAGAATATGCGGTTGCTGATTATTGGAATGCTATTTCT 
TCGGCTGCTCCTCACACAGATTTTATCATCTATAATATTCCTCAACTGG'CAGGGGTTGCCTTGACGCCAAGCCTTTATAAGACTATGTTGGCTAAT 
AAGCGCGTGATTGGCGTTAAAAATTCATCTATGCCAGTGCAGGATATTCAAACCTTCTGTGCGATTGGTGGGGACGATCATATTGTTTTTAATGGC 
CCAGATGAACAATTTCTAGGAGGGCGCTTGATGGGTGCTGCTGCAGGCATTGGTGGTACCTACGGGGCTATGCCAGAATTATTTTTAAGGCTGAAC 
CAACTTATTGCTGACAAGGATTTAGAAAAGGCCAAGGCCCTTCAATATACTATTAATGAGATTATCGGTGTCCTTGTTTCTGCTCACGGCAATATG 
TATGGGGTTATTAAAGAAGTACTTCGTATTAATGAGGGTCTTGATATTGGTTCTGTTCGATCACCTTTAGCTGAGTTGGTCGAGGAAGATAGGGTT 
ATTTGCCAACGGGCTGCTGCTCTGATTAATCAGGCTAAGGAAACCTTT 
SEQ ID 928 

MTDLTKYQGIIPAFYACYDDQGNISPERVRALTQYYIDKGVQGLYINGSSGECIYQSVFDRQLVLENVMAVAKGKLTIINHVACNNTKDSIELAAH 
SERLGVDAIAAIPPIYFRLPEYAVADYWNAISSAAPHTDFIIYNIPQIiAGVALTPSLYKTMLANKRVIGVKNSSMPVQDIQTFCAIGGDDHIVFNG 
PDEQFLGGRLMGAAAGIGGTYGAMPELFLRIiNQLIADKDLEKAKALQYTINEIIGVLVSAHGNMYGVIKEVLRINEGLDIGSVRSPLAELVEEDRV 
I CQRAAAL I NQAKETF 

SEQ ID 929 

GTGAAAAAAGCAAATCAATTAATAGCAGCGATTTTTGATGTTAACAACCCCTTTATGCAAGGTTGCAATGTTGTTTTTGATCTGGCATTACTAAAC 
CTTCTCTTTATGATAACTTGCCTACCATTGGTAACTATTGGTGCTGCTAAAATTAGTTTGTATCGAACGTTGTGGCAAAAATTAGAAGGTGATCAG 
ACAAATCTTTTAATATTGTATATAAAACACCTAAAAAAAGAGTGGTTCCAAGGTATGCTTTTAGGTTTGGTTGAACTAAGTATTTTGGTTGTGATC 
ATATTTGATTTAACAATTCTTCATTATCAAATAGGTTTCATTGTGTCTTTCTTGAAGATAACTTGTTACGCCTTTTTGTTATTGACTGTGATGACG 
AGCATATACCTATTTCCTATGGCTGCCCGCTACGAAATGTCTCTTTTAGATACCGTGAAAAAGAGCTTTATAATGGCATGTTTAAACTTGAAATGG 
ACTGGTGTATTGATGTTTTTATTAATCATGACTTGGTTTATTATGGTGCAGTCTAGTCTCTTATTTATGCTTACAGTGTCAGCTATATTTATTTTT 
GCTTATACCGCCTTTGCTTACTTTAAAATTATTATTTTACAAAAACAATTTGCCTATTTCAGCAAACAACAAGGAGATTATCAA 

SEQ ID 930 

MKKANQLIAAIFDVNNPFMQGCNWFDLALLNLLFMITCLPLVTIGAAKISLYRTLWQKLEGDQTNLLILYIKHLKKEWFQGMLLGLVELSILWI 
IFDLTILHYQIGFIVSFLKITCYAFLLLTVMTSIYLFPMAARYEMSLLDTVKKSFIMACLNLKWTGVLMFLLIMTWFIMVQSSLLFMLTVSAIFIF 
AYTAFAYFKIIILQKQFAYFSKQQGDYQ 

SEQ ID 931 

TTGACATCGAAAAAACAGGGACTTTTACACTCTCTCTTCAAGCTTGATAGTAAATGGATGAGGGCTAGCGCAGCACTGTTTGATTTGCTCGTGTTT 
AATCTCTTATTTGTCTTGTCCTGCCTTCCCCTTCTAACGATTGGGGTTGCTAAAATGGCTTTGTATGCGAGTTTGTTGGATTGGCGAGAAGGTCAA 
GTTAGTCAGCTTGTTACTACTTATAGCTCTCATTTTAAATATTACTTTAAAAGTGGGCTACGCCTTGGCCTTATTGAGCTTGGGATAATGACTATT 
TGTCTCTTAGATCTTTTCTTAATTCGAAACCAATCAGGCCTAGTTTTTCAAGGGT-TTAAAGTACTTTGCGTTGCTGTTTTATTTTTGGTGGTTATA 

TGGAGTTTTGCTTTCTTGGCTTTTATTTGTCTCACGATATTTAGCCTACAATTGTCTCTGTTAACGTTATTTGGAGGCGTGTCTTTGCTAGCTATC 
ATCGGCATCAGTAGTCTAACTTATCTCTACTTGATTATCATGGAATCTCTTCTTAGGCGATTCCCACTTAATAATGACATTGAA 

SEQ ID 932 

LTSKKQGLLHSLFKIiDSKWMRASAALFDLLVFNLLFVLSCLPLLTIGVAKMALYASLLDWREGQVSQLVTTYSSHFKYYFKSGLRLGLIELGIMTI 
CLLDLFLIRNQSGLVFQGFKVLCVAVLFLWILFLYAYPQAVKRDLSLSTLFKRSFLLAGLFFPWSFAFLAFICLTIFSLQLSLLTLFGGVSLLAI 
IGISSLTYLYLIIMESLLRRFPLNNDIE 

SEQ ID 933 

ATGATTTACGATCATTTATTGAATTTAACGCATTATAAAGATATTAATCCTAATTTAGATTTAGCGATTGATTATCTACTAAGTCATGATTTAAGG 
AATTTAGATATAGGCACCTATCATATTAGCCCAGAAGTGATACTCATGGTCCAATCAAATCAACTTAGTGAGTCATTTGATCATATTTTTGAATAC 
CATAAAAAATACCTTGATATACATTATGTCATTGAAGGACATGAAGTTATCAAATTGGGAAAAGGTGATAAGGTAGAGGTGGAGGAATACTTAGGC 
GATATAGGATTTATCAAGTGCTCAGAAGAGACTTCTTTTGATTTGAGAGATAATTATATAGCCTTCTTTTTCCCAGAAGAAGCTCATCAGCCAAAT 
GGTATGGGAAGTCTAGGTAATTATGTCAAAAAAGGGGTATTGAAAGTGTTAATGGCG 

SEQ ID 934 

MIYDHLLNLTHYKDINPNLDLAIDYLLSHDLRNLDIGTYHISPEVILMVQSNQLSESFDHIFEYHKKYLDIHYVIEGHEVIKLGKGDKVEVEEYLG 
DIGFIKCSEETSFDLRDNYIAFFFPEEAHQPNGMGSLGNYVKKGVLKVLMA 

SEQ ID 935 

ATGAAAAAGAAAACATTCAGTGCTTATAACTTTTTAACGGCTCTTATCCTTTGTCTTTTGACAGTGCTTTTTATCTTTCCATTTTATTGGATTATG 
ACAGGAGCTTTTAAATCTCAACCTGATACTATTATCATCCCCCCACAATGGTGGCCCAAAGCACCGACCTTAGAAAATTTTAAAGCTTTAACTGTA 
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CAAAACCCAGCTTTGAGATGGCTTTGGAATAGTGTCTTTATCTCAATTATGACAATGTTCCTAGTTTGCTGTACATCGTCAATGGCAGGCTATGTT 
TTAGCTAAGAAACGATTTTACGGTCAAAAAATATTGTTCTCCCTTTTTATTGCTGCTATGGCTTTACCTAAACAAGTTGTTTTAGTGCCATTAGTT 
AGAATTATCAATTTTATGGGGATACATGATACCTTATGGGCGGTTATTTTACCTCTTGTTGGTTGGCCTTTTGGGGTCTTCTTGATGAAACAGTTT 
TCTGAAAATATTCCAACAGAATTACTGGAATCAGCTAAAATTGATGGTTGTGGAGAGATTCGAACATTTATTAATGTAGCATTTCCAATTGTCAAA 
CCTGGATTTGCTGCCCTAGCTATTTTCACATTTATCAATACTTGGAATGACTATTTTATGCAATTAGTTATGCTAACTTCTAGAAATAATCTGACC 
ATTTCTCTTGGGGTAGCTACTATGCAGGCTGAAATGGCAACAAACTATGGCTTAATTATGGCAGGTGCAGCCTTAGCTGCTGTTCCTATTGTGACA 
GTATTCTTAGTTTTCCAAAAATCCTTTACTCAGGGGATTACAATGGGAGCTGTTAAAGGA 

SEQ ED 936 

MKKKTFSAYNFLTALILCLLTVLFIFPFYWIMTGAFKSQPDTIIIPPQVWPKAPTLENFKALTVQNPALRWLWNSVFISIMTMFLVCCTSSMAGYV 
LAKKRFYGQKILFSLFIAAMALPKQWLVPLVRIINFMGIHDTLWAVILPLVGWPFGVFLMKQFSENIPTELLESAKIDGCGEIRTFINVAFPIVK 
PGFAALAIFTFINTWNDYFMQLVMLTSRNNLTISLGVATMQAKMATNYGLIMAGAALAAVPIVTVFLVFQKSFTQGITMGAVKG 

SEQ ID 937 

ATGACGAAAAAGAAACTAACCGCATCAGATATCTTAACCACTGTGATGCTATGTGTTTTGACCATTTTGTTTATTTTTCCATTTTATTGGATTATG 
ACAGGAGCATTTAAGGCTCAAGCCGATACCATTATGATTCCACCGCAATGGTGGCCAAAGGCGCCTACTATTGAAAATTTTAAGGCCTTGGTAGTG 
CAAAATCCAGCCTTAAAATGGTTGTGGAATAGTGTCTTTATTTCGGTGGCGACCATGTTCTTGGTTTGTGGAACCTCCTCGTTGGCTGGCTATGCT 
TTGGCCAAAAAGCGGTTTTATGGACAGCGGCTTTTGTTTTCGATTTTTATTGCTGCTATGGCCTTGCCAAAACAGGTTGTTCTAGTGCCTCTTGTG 
CGGATTGTTAATTTTATGGGAATCCATGACACTTTGGCGGCTGTTATTTTGCCTCTTGTGGGCTGGCCATTTGGTGTTTTCCTTATGAAACAGTTC 
TCAGAAAATATTCCAACCGAGTTATTGGAATCCGCCAAGATTGATGGATGTGGCGAAATTCGTACCTTTTTCAATGTGGCTTTCCCTATTGTCAAA 
CCAGGCTTTGCAGCGCTAGCGATTTTTACCTTTATCAATACTTGGAATGATTATTTTATGCAGTTAGTGATGTTAACCTCTCGAGAAAATTTAACG 
ATTTCACTTGGGGTTGCCACTATGCAAGCTGAAATGGCTACTAATTATGGCTTGATTATGGCAGGGGCTGCCATGGCTGCAGTGCCTATTGTAACA 
GTCTTTCTTGTCTTCCAAAAATCATTTACCCAAGGCATTACTATGGGTGCTGTGAAAGGT 

SEQ ID 938 

MTKKKLTASDILTTVMLCVLTILFIFPFYWIMTGAFKAQADTIMIPPQWWPKAPTIENFKALWQNPALKWLWNSVFISVATMFLVCGTSSLAGYA 
LAKKRFYGQRLLFSIFIAAMALPKQWLVPLVRIVNFMGIHDTLAAVILPLVGWPFGVFLMKQFSENIPTELLESAKIDGCGEIRTFFNVAFPIVK 
PGFAALAIFTFINTWNDYFMQLVMLTSRENLTISLGVATMQAEMATNYGLIMAGAAMAAVPIVTVFLVFQKSFTQGITMGAVKG 

SEQ ID 939 

ATGCGTACTAATAAGTTAAAGATGAGGGAAACGATGATAGCTTATGCTTTTCTAGCACCTATTCTCTTATTTTTCTTAATTTTTGTTTTTGCACCG 
ATGGTTATGGGCTTTGTCACTAGTTTTTTTAATTATTCTATGACACAGTTCACTTTTATTGGGTTAGCTAATTACAATCGTATGTTTCATGATTCT 
ATTTTCATGAAATCCTTGATAAATACAGTAATCATTGTGATTGGCTCTGTGCCAGTAGTGGTTTTCTTCTCACTTTTTGTTGCTGCCAATACTTAT 
GAAAAAAATGTTTTTTCACGCTCTTTCTACCGTTGTGTCTTCTTCTTGCCAGTAGTAACTGGTAGTGTTGCAGTTACAGTTGTTTGGAAATGGATT 
TATGACCCTATGTCCGGAATTTTAAATTACATCTTGAAATCAGGTCATGTCATTGAACAGAATATTAGCTGGCTTGGGGATAAGCACTGGGCATTG 
CTTGCTATTATTATTATTTTGCTAACGACCTCAGTTGGTCAACCTATTATTCTATATATTGCGGCGATGGGAAATATTGATAATTCTCTTTGCGAA 
GCTGCGCGTGTTGATGGAGCCAATGAAATGCAAGTTTTTTGGCAAATTAAATGGCCGAGTCTCTTACCAACTACACTCTATATTGCAGTTATAACA 
ACAATTAATTCATTTCAATGTTTTGCCTTAATCCAGCTCCTAACATCTGGTGGACCAAATTATTCAACAAGCACTTTGATGTATTATCTTTATGAA 
AAAGCCTTTAAACTATCAGAATATGGCTATGCTAATACTATGGGAGTATTCCTAGCAGTAATGATTGCTTTAATAAGTTTTGCTCAATTTAAGATC 
TTAGGAAATGATGTGGAATAT 

SEQ ID 940 

MRTNKLKMRETMIAYAFLAPILLFFLIFVFAPMVMGFVTSFFNYSMTQFTFIGLANYNRMFHDSIFMKSLINTVIIVIGSVPVWFFSLFVAANTY 
EKNVFSRSFYRCVFFLPWTGSVAVTWWKWIYDPMSGILNYILKSGHVIEQNISWLGDKHWALLAIIIILLTTSVGQPIILYIAAMGNIDNSLCE 
AARVDGANEMQVFWQIKWPSLLPTTLYIAVITTINSFQCFALIQLLTSGGPNYSTSTLMYYLYEKAFKLSEYGYANTMGVFLAVMIALISFAQFKI 
LGNDVEY 

SEQ ID 941 

GTGTTCCTAACAAGTGGCTTCTTTTCAATGCACATGTCAAATGGTCACTGGAAAGAAGCTTTTCTTTTTAGAAAAGTTGAACAGAAAAAAGAGGTA 
TTTCAAGTGAACGTCAATAAATTAAAAATGAGAGAGACGCTCATCTCATACGCTTTCTTAGCTCCGGTCTTGGTTTTCTTTGTGATTTTTGTCTTG 
ATACCGATGATTATGGGCTTTGTGACGAGCTTTTTCAATTATTCCATGACAGAGTTTACCTTTGl'TGGTTTTGCTAATTATGCTAGGATGTTTCAA 
GATCCCATTTTCATGAAGTCTCTTATTAACACCTTGATTATTGTTATTGGTTCGGTACCTGTTGTAGTTTTCTTTTCCCTCTTTGTGGCGGCTAAA 
ACCTACGACAAAAATGTAGTGGCGCGTTCGTTTTACCGGGCAGTTTTCTTTCTGCCTGTTGTTACCGGAAGTGTTGCGGTGACGGTGGTTTGGAAA 
TGGATCTATGATCCAATGTCAGGGATTTTGAATTATGTCTTAAAATATGCTCATGTGATTGAACAAAATATTAGTTGGCTGGGAGATAAGCACTGG 
GCTTTGTTGGCTATTATTGTTATTTTATTAACCACATCTGTTGGGCAGCCTATTATTCTATATATTGCTGCTATGGGAAATATTGATAACTCTTTG 
GTAGAAGCTGCGCGTGTGGACGGCGCCACAGAATTTCAGGTGTTTTGGAATATCAAGTGGCCAAGTCTGCTGCCAACAACCTTATATATTGCTGTC 
ATAACAACCATTAATTCCTTCCAATGTTTTGCTTTGATTCAACTTTTGACGTCTGGAGGGCCAAATTATTCAACCAGTACCCTCATGTACTATTTG 
TATGAAAAGGCCTTTAAGCTCTCTGAATACGGCTATGCCAACACAATGGGTGTATTCTTGGCAGTCATGATTGCAATCATCAGCTTTGCTCAATTT 
AAAATTTTAGGTAATGATGTGGAATAT 

SEQ ID 942 

VFLTSGFFSMHMSNGHWKEAFLFRKVEQKKEVFQVNVNKLKMRETLISYAFLAPVLVFFVIFVLIPMIMGFVTSFFNYSMTEFTFVGFANYARMFQ' 
DPIFMKSLINTLIIVIGSVPVWFFSLFVAAKTYDKNWARSFYRAVFFLPWTGSVAVTVWKWIYDPMSGILNYVLKYAHVIEQNISWLGDKHW 
ALLAIIVILLTTSVGQPIILYIAAMGNIDNSLVEAARVDGATEFQVFWNIKWPSLLPTTLYIAVITTINSFQCFALIQLLTSGGPNYSTSTLMYYL 
YEKAFKLSEYGYANTMGVFLAVMI AI I SFAQFKI LGNDVEY 

SEQ ID 943 

ATGAGTATCAAAAAAAGTGTGATTGGTTTTTGCCTCGGAGCTGCAGCATTATCAATGTTTGCTTGTGTAGACAGTAGTCAATCTGTTATGGCTGCC 
GAGAAGGATAAAGTCGAAATTACGTGGTGGGCTTTTCCAACCTTTACTCAAGAAAAGGCTAAGGATGGAGTAGGTACTTATGAGAAAAAAGTCATC 
AAGGCTTTTGAAAAGAAAAATCCTAATATAAAAGTAAAACTAGAGACAATTGATTTCACATCTGGACCTGAAAAAATCACTACAGCGATTGAAGCA 
GGGACAGCACCTGATGTGCTTTTTGATGCACCAGGGCGAATTATTCAATATGGTAAAAATGGTAAATTAGCAGATTTGAATGATTTATTTACAGAC 
CAATTTATTAAGGATGTCAATAATAAGAATATCATTCAAGCTTCTAAGTCTGGCGATAAAGCCTACATGTATCCAATAAGTTCTGCCCCATTTTAT 
ATGGCGTTCAATAAAAAAATGCTTAAAGATGCAGGAGTTTTGAAACTCGTAAAAGAAGGTTGGACTACTAGTGATTTTGAAAAAGTACTAAAAGCA 
CTAAAAAATAAAGGCTATACACCAGGTTCATTCTTTGCAAACGGGCAAGGAGGAGATCAAGGACCACGTGCATTTTTTGCTAATCTTTATAGTGCT 
CCAATAACAGATAAAGAAGTAACAAAATATACCACTGACACTAAAAATTCTGTAAAATCAATGAAAAAAATAGTTGAATGGATTAAGAAAGGCTAC 
TTGATGAATGGGTCTCAGTATGATGGCTCAGCTGACATTCAAAACTTTGCCAATGGACAAACTGCTTTCACTATCCTATGGGCTCCAGCTCAACCC 
AAAACTCAAGCAAAATTATTAGAGTCAAGTAAAGTGGATTACCTTGAAGTGCCATTCCCATCAGAAGATGGAAAACCAGATTTAGAATACCTTGTT 
AATGGTTTTGCGGTCTTTAATAATAAAGATGAAAACAAAGTAAAAGCCTCTAAGAAATTTATCACTTTTATTGCTGACGATAAAAAATGGGGACCA 
AAAGATGTTATACGTACAGGTGCTTTCCCAGTTAGAACATCATTTGGAGATCTTTATAAAGGTGATAAACGTATGATGAAGATTTCAAAATGGACT 
CAATATTATTCACCATATTACAACACTATCGATGGATTTTCTGAAATGAGAACCTTATGGTTCCCAATGGTTCAATCTGTATCCAATGGTGACGAA 
AAACCAGCAGATGCTTTGAAAGACTTTACTCAAAAAGCAAATGATACCATTAAAAAAGCAGCTAAA 

SEQ ID 944 
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MSIKKSVIGFCLGAAALSMFACVDSSQSVMAAEKDKVEITWWAFPTFTQEKAKDGVGTYEKKVIKAFEKKNPNIKVKLETIDFTSGPEKITTAIEA 
GTAPDVLFDAPGRIIQYGKNGKLADLNDLFTDQFIKDVNNKNIIQASKSGDKAYMYPISSAPFYMAFNKKMLKDAGVLKLVKEGWTTSDFEKVLKA 
LKNKGYTPGSFFANGQGGDQGPRAFFANLYSAPITDKEVTKYTTDTKNSVKSMKKIVEWIKKGYLMNGSQYDGSADIQNFANGQTAFTILWAPAQP 
KTQAKLLESSKVDYLEVPFPSEDGKPDLEYLWGFAVFNNKDENKVKASKKFITFIADDKKWGPKDVIRTGAFPVRTSFGDLYKGDKRMMKISKWT 
QYYSPYYNTIDGFSEMRTLWFPMVQSVSNGDEKPADALKDFTQKANDTIKKAAK 

SEQ ID 945 

ATGAACATGAAGAAGTTAGCTTCATTAGCGATGCTTGGTGCATCTGTTTTAGGACTAGCAGCTTGTGGCGGAAAGAGCCAGAAAGAGGCTGGTGCA 
AGTAAATCTGATACTGCTAAGACAGAAATCACATGGTGGGCTTTCCCGGTCTTCACGCAAGAAAAAGCTGAAGATGGTGTGGGAACCTATGAGAAG 
AAATTGATTGCTGCCTTTGAGAAAGCTAATCCAGAAATCAAGGTAAAATTGGAAACCATTGATTTTACATCTGGTCCTGAGAAAATCACAACTGCT 
ATTGAAGCTGGAACAGCTCCTGATGTCCTCTTTGATGCTCCAGGTCGTATCATTCAATATGGTAAAAATGGGAAATTGGCTGACTTGAATGACTTG 
TTCACAGAAGAGTTTACCAAAGATGTTAACAATGACAAATTGATTCAAGCCTCAAAAGCAGGAGATACAGCTTACATGTATCCTATCAGCTCTGCT 
CCATTCTACATGGCGTTGAATAAAAAAATGCTCAAAGATGCTGGCGTCCTTGATCTTGTGAAAGAGGGTTGGACAACAGATGATTTTGAAAAAGTC 
TTGAAAGCATTGAAGGACAAAGGATATAACCCAGGTTCTTTCTTTGCTAATGGTCAAGGTGGTGACCAAGGACCACGTGCCTTCTTTGCTAACCTT 
TATAGTAGTCATATTACCGATGACAAAGTAACCAAATACACCACAGATGATGCTAACTCTATTAAAGCCATGACCAAGATTTCCAATTGGATTAAA 
GATGGTTTAATGATGAATGGCTCTCAGTACGATGGTTCAGCTGATATTCAAAACTTTGCGAATGGCCAAACTTCCTTTACCATTCTTTGGGCGCCT 
GCACAACCAGGCATCCAAGCTAAATTGTTAGAAGCTAGTAAAGTGGATTACCTTGAAATCCCATTCCCATCAGATGATGGCAAACCAGAACTAGAA 
TACCTCGTAAATGGTTTTGCGGTCTTTAATAACAAAGATGAACAAAAAGTCGCTGCCTCTAAGACATTTATCCAATTTATCGCTGATGATAAAGAA 
TGGGGACCTAAAAATGTTGTTCGTACAGGTGCTTTCCCTGTAAGAACTTCTTATGGGGATCTTTACAAAGACAAACGAATGGAAAAAATTGCTGAA 
TGGACAAAATTCTACTCACCATACTATAACACGATTGATGGGTTTGCTGAAATGAGAACTCTTTGGTTCCCAATGGTTCAAGCCGTCTCTAATGGT 
GATGAAAAGCCAGAAGATGCTTTGAAAGCCTTCACTGAAAAAGCAAACAAGACAATCAAAAAAACACAA 

SEQ ID 946 

MNMKKLASLAMLGASVLGLAACGGKSQKEAGASKSDTAKTEITWWAFPVFTQEKAEDGVGTYEKKLIAAFEKANPEIKVKLETIDFTSGPEKITTA 
IEAGTAPDVLFDAPGRIIQYGKNGKLADLNDLFTEEFTKDVNNDKLIQASKAGDTAYMYPISSAPFYMALNKKMLKDAGVLDLVKEGWTTDDFEKV 
LKALKDKGYNPGSFFANGQGGDQGPRAFFANLYSSHITDDKVTKYTTDDANSIKAMTKISNWIKDGLMMNGSQYDGSADIQNFANGQTSFTILWAP 
AQPGIQAKLLEASKVDYLEIPFPSDDGKPELEYLVHGFAVFNNKDEQKVAASKTFIQFIADDKEWGPKHWRTGAFPVRTSYGDLYKDKRMEKIAE 
WTKFYSPYYNTIDGFAEMRTLWFPMVQAVSNGDEKPEDALKAFTEKANKTIKKTQ 

SEQ ID 947 

ATGCCACATCTAAGTAAAGAAGCTTTTAAAAAGCAAATAAAAAATGGCATTATTGTGTCATGTCAAGCTTTGCCCGGGGAGCCTCTTTATACTGAA 
AGTGGAGGTGTTATGCCTCTTTTAGCTTTGGCAGCTCAAGAAGCAGGAGCGGTTGGTATAAGAGCCAATAGTGTCCGCGACATTAAGGAAATTCAA 
GAGGTTACTAATTTACCTATCATCGGCATTATTAAACGTGAATATCCTCCACAAGAACCATTTATCACTGCTACGATGACAGAGGTGGATCAATTA 
GCTAGTTTAGATATTGCAGTAATAGCCTTAGATTGTACACTTAGAGAGCGTCATGATGGTTTGAGTGTAGTTGAGTTTATTCAAAAGATAAAAAGG 
AAATATCCTGAACAGTTGTTAATGGCTGATATAAGTACTTTTGAAGAAGGCAAAAATGCTTTTGAAGCAGGAGTTGATTTTGTGGGTACAACTCTA 
TCTGGATACACAGATTACAGCCGCCAAGAAGAAGGACCGGATATAGAACTCCTTAATAAGCTCTGTCAAGCCGGTATAGATGTGATTGCGGAAGGT 
AAAATTCATACTCCTAAGCAGGCTAATGAAATTAATCATATAGGTGTTGCAGGAATTGTAGTTGGTGGTGCTATCACTAGACCAAAAGAAATAGCG 
GAGCGTTTCATCTCAGGACTTAGT 

SEQ ID 948 

MPHLSKEAFKKQIKNGIIVSCQALPGEPLYTESGGVMPLLALAAQEAGAVGIRANSVRDIKEIQEVTNLPIIGIIKREYPPQEPFITATMTEVDQL 
ASLDIAVIALDCTLRERHDGLSWEFIQKIKRKYPEQLIjMADISTFEEGKNAFEAGVPFVGTTLSGYTDYSRQEEGPDIELLNKLCQAGIDVIAEG 
KIHTPKQANEINHIGVAGIWGGAITRPKEIAERFISGLS 

SEQ ID 949 

ATGCCTGATAAACCAACCAAAGAAAAGCTCATGGAGCAGTTAAAGGGTGGGATTATCGTTTCTTGTCAGGCTTTGCCAGGTGAGCCTCTCTATTCA 
GAGACTGGGGGTATTATGCCACTGATGGCAAAAGCTGCTCAAGAAGCTGGTGCTGTCGGCATCAGAGCTAATTCGGTTAGAGACATTAAAGAAATT 
CAAGCCATAACAGACCTACCAATTATCGGTATCATCAAAAAAGATTACCCGCCGCAAGAGCCTTTTATTACGGCAACGATGACCGAAGTGGATCAA 
TTAGCTGCCTTAAATATTGCAGTGATTGCTATGGATTGTACCAAGCGTGACCGACATGATGGCTTGGATATTGCTAGCTTTATTCGACAAGTTAAG 
GAAAAGTACCCCAATCAGCTTTTGATGGCAGATATTAGTACCTTTGATGAAGGACTAGTGGCCCATCAGGCTGGCATTGATTTTGTTGGAACCACC 
TTGTCAGGCTACACCCCGTATAGCCGTCAGGAAGCAGGTCCTGATGTGGCATTGATAGAAGCTCTTTGCAAAGCAGGCATTGCTGTCATTGCCGAA 
GGAAAGATTCATTCCCCAGAAGAAGCCAAGAAAATTAATGACTTAGGTGTGGCAGGTATTGTTGTTGGAGGGGCCATCACAAGGCCTAAGGAAATT 
GCAGAGCGTTTTATCGAAGCGCTCAAATCC 

SEQ ID 950 

MPDKPTKEKLMEQLKGGIIVSCQALPGEPLYSETGGIMPLMAKAAQEAGAVGIRANSVRDIKEIQAITDLPIIGIIKKDYPPQEPFITATMTEVDQ 
LAALNIAVIAMDCTKRDRHDGLDIASFIRQVKEKYPNQLLMADISTFDEGLVAHQAGIDFVGTTLSGYTPYSRQEAGPDVALIEALCKAGIAVIAE 
GKIHSPEEAKKINDLGVAGIWGGAITRPKEIAERFIEALKS 

SEQ ID 951 

ATGAAAATGAATAAAAAGGTACTATTGACATCGACAATGGCAGCTTCGCTATTATCAGTCGCAAGTGTTCAAGCACAAGAAACAGATACGACGTGG 
ACAGCACGTACTGTTTCAGAGGTAAAGGCTGATTTGGTAAAGCAAGACAATAAATCATCATATACTGTGAAATATGGTGATACACTAAGCGTTATT 
TCAGAAGCAATGTCAATTGATATGAATGTCTTAGCAAAAATAAATAACATTGCAGATATCAATCTTATTTATCCTGAGACAACACTGACAGTAACT 
TACGATCAGAAGAGTCATACTGCCACTTCAATGAAAATAGAAACACCAGCAACAAATGCTGCTGGTCAAACAACAGCTACTGTGGATTTGAAAACC 
AATCAAGTTTCTGTTGCAGACCAAAAAGTTTCTCTCAATACAATTTCGGAAGGTATGACACCAGAAGCAGCAACAACGATTGTTTCGCCAATGAAG 
ACATATTCTTCTGCGCCAGCTTTGAAATCAAAAGAAGTATTAGCACAAGAGCAAGCTGTTAGTCAAGCAGCAGCTAATGAACAGGTATCACCAGCT 
CCTGTGAAGTCGATTACTTCAGAAGTTCCAGCAGCTAAAGAGGAAGTTAAACCAACTCAGACGTCAGTCAGTCAGTCAACAACAGTATCACCAGCT 
TCTGTTGCCGCTGAAACACCAGCTCCAGTAGCTAAAGTAGCACCGGTAAGAACTGTAGCAGCCCCTAGAGTGGCAAGTGTTAAAGTAGTCACTCCT 
AAAGTAGAAACTGGTGCATCACCAGAGCATGTATCAGCTCCAGCAGTTCCTGTGACTACGACTTCACCAGCTACAGACAGTAAGTTACAAGCGACT 
GAAGTTAAGAGCGTTCCGGTAGCACAAAAAGCTCCAACAGCAACACCGGTAGCACAACCAGCTTCAACAACAAATGCAGTAGCTGCACATCCTGAA 
AATGCAGGGCTCCAACCTCATGTTGCAGCTTATAAAGAAAAAGTAGCGTCAACTTATGGAGTTAATGAATTCAGTACATACCGTGCGGGAGATCCA 
GGTGATCATGGTAAAGGTTTAGCAGTTGACTTTATTGTAGGTACTAATCAAGCACTTGGTAATAAAGTTGCACAGTACTCTACACAAAATATGGCA 
GCAAATAACATTTCATATGTTATCTGGCAACAAAAGTTTTACTCAAATACAAACAGTATTTATGGACCTGCTAATACTTGGAATGCAATGCCAGAT 
CGTGGTGGCGTTACTGCCAACCACTATGACCACGTTCACGTATCATTTAACAAA 

SEQ ID 952 

MKMNKKVLLTSTMAASLLSVASVQAQETDTTWTARTVSEVKADLVKQDNKSSYTVKYGDTLSVISEAMSIDMNVLAKINNIADINLIYPETTLTVT 
YDQKSHTATSMKIETPATNAAGQTTATVDLKTNQVSVADQKVSLNTISEGMTPEAATTIVSPMKTYSSAPALKSKEVLAQEQAVSQAAANEQVSPA 
PVKSITSEVPAAKEEVKPTQTSVSQSTTVSPASVAAETPAPVAKVAPVRTVAAPRVASVKVVTPKVETGASPEHVSAPAVPVTTTSPATDSKLQAT 
EVKSVPVAQKAPTATPVAQPASTTNAVAAHPENAGLQPHVAAYKEKVASTYGVNEFSTYRAGDPGDHGKGLAVDFIVGTNQALGNKVAQYSTQNMA 
ANNISYVIWQQKFYSNTNSIYGPANTWNAMPDRGGVTANHYDHVHVSFNK 

SEQ ID 953 
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ATGATTATTACTAAAAAGAGCTTATTTGTGACAAGTGTCGCTTTGTCGTTAGTACCTTTGGCGACAGCGCAGGCACAAGAGTGGACACCACGATCG 
GTTACAGAAATCAAGTCTGAACTCGTCCTAGTTGATAATGTTTTTACTTATACTGTAAAATACGGTGACACTTTAAGCACAATTGCTGAAGCAATG 
GGGATTGATGTGCATGTCTTAGGAGATATTAATCATATTGCTAATATTGACCTAATTTTTCCAGACACGATCCTAACAGCAAACTACAATCAACAC 
GGTCAGGCAACGAATTTGACGGTTCAAGCACCTGCTTCTAGTCCAGCTAGCGTTAGTCATGTACCTAGCAGTGAGCCATTACCCCAAGCATCTGCC 
ACCTCTCAACCGACTGTTCCTATGGCACCACCTGCGACACCATCTGATGTCCCAACGACACCATTCGCATCTGCAAAGCCAGATAGTTCTGTGACA 
GCGTCATCTGAGCTCACATCGTCAACGAATGATGTTTCGACTGAGTTGTCTAGCGAATCACAAAAGCAGCCAGAAGTACCACAAGAAGCAGTTCCA 
ACTCCTAAAGCAGCTGAAACGACTGAAGTCGAACCTAAGACAGACATCTCAGAAGCCCCAACTTCAGGTAATAGGCCTGTACCTAACGAGAGTGCT 
TCAGAAGAAGTTTCTTCTGCGGCCCCAGCACAAGCCCCAGCAGAAAAAGAAGAAACCTCTGCGCCAGCAGCACAAAAAGCTGTAGCTGACACCACA 
AGTGTTGCAACCTCAAATGGCCTTTCTTACGCTCCAAACCATGCCTACAATCCAATGAATGCAGGGCTTCAACCACAAACAGCAGCCTTCAAAGAA 
GAAGTGGCTTCTGCCTTTGGTATTACGTCATTTAGTGGTTACCGTCCAGGTGATCCAGGAGATCATGGTAAAGGTTTGGCCATTGATTTTATGGTG 
CCTGAAAATTCTGCTCTTGGTGATCAAGTTGCTCAATATGCCATTGACCATATGGCAGAGCGTGGTATTTCATACGTTATTTGGAAACAGCGATTC 
TATGCGCCATTTGCAAGTATTTACGGACCAGCCTACACATGGAACCCCATGCCAGATCGCGGCAGTATTACAGAAAACCATTATGATCATGTTCAT 
GTCTCCTTTAATGCT 

SEQ ID 954 

MIITKKSLFVTSVALSLVPLATAQAQEWTPRSVTEIKSELVLVDNVFTYTVKYGDTLSTIAEAMGIDVHVLGDINHIANIDLIFPDTILTANYNQH 
GQATNLTVQAPASSPASVSHVPSSEPLPQASATSQPTVPMAPPATPSDVPTTPFASAKPDSSVTASSELTSSTNDVSTELSSESQKQPEVPQEAVP 
TPKAAETTEVEPKTDISEAPTSANRPVPNESASEEVSSAAPAQAPAEKEETSAPAAQKAVADTTSVATSNGLSYAPNHAYNPMNAGLQPQTAAFKE 
EVASAFGITSFSGYRPGDPGDHGKGLAIDFMVPENSALGDQVAQYAIDHMAERGISYVIWKQRFYAPFASIYGPAYTWNPMPDRGSITENHYDHVH 
VSFNA 

SEQ ID 955 

TTGAATAAATGGTTAGTTAAGGCAAGTTCCTTAGTTGTTTTAGGTGGTATGGTTTTATCTGCGGGTTCCCGAGTTTTAGCGGATACTTATGTCCGT 
CCAATTGATAATGGTAGAATTACAACAGGTTTCAATGGTTATCCTGGACATTGTGGGGTGGATTATGCTGTTCCGACTGGAACGATTATTAGGGCA 
GTGGCAGATGGTACTGTGAAATTTGCAGGAGCTGGAGCCAACTTTTCTTGGATGACAGACTTAGCAGGAAATTGTGTCATGATTCAACATGCGGAT 
GGAATGCATAGTGGTTACGCTCATATGTCACGTGTGGTGGCTAGGACTGGGGAAAAAGTCAAACAAGGAGATATCATCGGTTACGTAGGAGCAACT 
GGTATGGCGACGGGACCTCACCTTCATTTTGAATTTTTACCAGCTAACCCTAATTTTCAAAATGGTTTCCATGGACGTATCAATCCAACGTCACTA 
ATTGCTAATGTTGCGACCTTTAGTGGAAAAACGCAAGCATCAGCTCCAAGCATTAAGCCATTACAATCAGCTCCTGTACAGAATCAATCTAGTAAA 
TTAAAAGTGTATCGAGTAGATGAATTACAAAAGGTTAATGGTGTTTGGTTAGTCAAAAATAACACCCTAACGCCGACTGGGTTTGATTGGAACGAT 
AATGGTATACCAGCATCAGAAATTGATGAGGTTGATGCTAATGGTAATTTGACAGCTGACCAGGTTCTTCAAAAAGGTGGTTACTTTATCTTTAAT 
CCTAAAACTCTTAAGACTGTAGAAAAACCCATCCAAGGAACAGCTGGTTTAACTTGGGCTAAGACACGCTTTGCTAATGGTAGTTCAGTTTGGCTT 
CGCGTTGACAACAGTCAAGAACTGCTTTACAAA 

SEQ ID 956 

MNKWLVKASSLWLGGMVLSAGSRVLADTYVRPIDNGRITTGFNGYPGHCGVDYAVPTGTIIRAVADGTVKFAGAGANFSWMTDLAGNCVMIQHAD 
GMHSGYAHMSRWARTGEKVKQGDIIGYVGATGMATGPHLHFEFLPANPNFQNGFHGRINPTSLIANVATFSGKTQASAPSIKPLQSAPVQNQSSK 
LKVYRVDELQKVNGVWLVKNNTLTPTGFDWNDNGIPASEIDEVDANGNLTADQVLQKGGYFIFNPKTLKTVEKPIQGTAGLTWAKTRFANGSSVWL 
RVDNSQELLYK 

SEQ ID 957 

ATGACTAAACGTGCTTTAATCTCAGTTTCTGACAAATCAGGAATTATTGACTTTGCAAAAGAATTGAAAAACTTGGGTTGGGATATTATCTCAACT 
GGTGGGACTAAGGTTGCCCTTGATGATGCTGGTGTTGAGACCATTGCCATCGACGATGTGACTGGATTCCCAGAAATGATGGACGGTCGTGTTAAG 
ACCCTCCACCCAAACATTCACGGTGGGCTTCTGGCTCGTCGCGACGCTGACAGCCACCTTCAGGCTGCTAAGGACAACAATATTGAGTTGATTGAC 
CTCGTGGTTGTCAACCTCTATCCCTTCAAGGAGACCATCCTTCGCCCAGACGTGACCTACGATTTGGCGGTGGAAAATATCGACATCGGCGGTCCA 
TCAATGCTTCGCTCAGCTGCTAAAAACCACGCTAGCGTAACCGTTGTGGTTGATTCAGCTGACTATGCCACTGTTTTGGGAGAATTGGCTGACGCT 
AGTCAGACGACATTTAAAACTCGTCAACGCTTGGCAGCTAAGGCCTTCCGTCATACGGCAGCCTACGACGCTTTGATTGCTGAGTACTTCACAGCT 
CAAGTGGGAGAGGCTAAGCCTGAAAAATTGACCATCACTTATGACCTTAAACAGGCTATGCGTTACGGAGAAAATCCACAGCAAGACGCTGATTTC 
TACCAAAAAGCCTTACCAACAGACTACTCAATCGCTTCAGCTAAACAGCTCAATGGAAAAGAATTGTCCTTCAATAATATCCGTGATGCTGATGCA 
GCAATCCGTATTATCCGCGATTTCAAAGACAGTCCAACGGTTGTTGCCCTCAAACACATGAACCCATGTGGTATCGGACAGGCTGATGATATTGAG 
ACAGCTTGGGATTACGCTTATGAAGCTGATCCAGTTTCAATCTTTGGTGGAATTGTTGTCCTTAACCGTGAAGTTGACGCAGCGACAGCTGAGAAG 
ATGCACCCTATCTTCTTGGAAATCATCATCGCACCATCATACTCAGAAGAAGCGCTAGCTATTCTCACAAATAAAAAGAAAAACTTGCGTATCCTT 
GAGTTGCCGTTTGATGCCCAAGCTGCCAGCGAAGTGGAAGCTGAGTACACTGGCGTAGTTGGTGGACTTTTGGTGCAAAACCAAGACGTTGTGGCT 
GAAAATCCATCTGACTGGCAAGTGGTGACAGACCGCCAGCCAACAGAACAAGAGGCGACTGCCCTTGAGTTTGCCTGGAAGGCTATCAAGTATGTT 
AAGTCTAACGGGATTATTATTACTAACGATCACATGACGCTTGGACTCGGTGCAGGTCAAACCAACCGTGTCGGCTCAGTCAAGATTGCTATCGAG 
CAGGCTAAGGACCACCTTGACGGTGCCGTTCTAGCATCAGATGCCTTCTTCCCATTTGCGGACAACATTGAAGAAATCGCTGCCGCAGGGATCAAA 
GCAATCATCCAACCAGGTGGTTCAGTTCGTGACCAAGAATCTATTGACGCCGCAAACAAACATGGCTTGACCATGATCTTCACAGGCGTGAGACAT 
TTTAGACAT 

SEQ ID 958 

MTKRALISVSDKSGIIDFAKELKNLGWDIISTGGTKVALDDAGVETIAIDDVTGFPEMMDGRVKTLHPNIHGGLLARRDADSHLQAAKDNNIELID 
LVWNLYPFKETILRPDVTYDLAVENIDIGGPSMLRSAAKNHASVTWVDSADYATVLGELADASQTTFKTRQRLAAKAFRHTAAYDALIAEYFTA 
QVGEAKPEKLTITYDLKQAMRYGENPQQDADFYQKALPTDYSIASAKQLNGKELSFNNIRDADAAIRIIRDFKDSPTWALKHMNPCGIGQADDIE 
TAWDYAYEADPVSIFGGIWIiNREVDAATAEKMHPIFLEIIIAPSYSEEALAILTNKKKNLRILELPFDAQAASEVEAEYTGWGGLIiVQNQDWA 
ENPSDWQWTDRQPTEQEATALEFAWKAIKYVKSNGIIITNDHMTLGLGAGQTNRVGSVKIAIEQAKDHLDGAVLASDAFFPFADNIEEIAAAGIK 
AI I QPGGS VRDQES IDAANKHGLTMI FTGVRHFRH 

SEQ ID 959 

ATGACTAAACGTGCTTTAATCTCAGTGTCTGACAAGTCAGGAATTGTTGACTTTGCAAAAGAATTGAAAAACTTGGGTTGGGATATTATCTCAACT 
GGTGGGACTAAGGTTACCCTTGACGATGCTGGTGTTGAGACCATTGCCATCGACGATGTGACTAGATTCCCAGAGATGATGGACGGTCGTGTTAAG 
ACCCTCCACCCAAACATTCACGGTGGGCTTTTGGCTCGTCGCGACGCTGACAGCCACCTTCAGGCTGCTAAGGACAACAATATCGAGCTGATTGAC 
CTCGTGGTTGTCAACCTCTATCCCTTCAAGGAGACTATCCTTCGTCCAGACATAACCTATGATTTGGCGGTGGAAAACATCGACATCGGCGGTCCA 
TCAATGCTTCGCTCAGCCGCTAAAAATCACGCTAGCGTGACCGTTGTGGTTGACCCAGCGGATTATGCGACTGTTTTGGGAGAATTGGCTGACGCT 
GGTCAGACGACATTTGAAACGCGTCAACGCTTGGCAGCTAAGGTCTTTCGTCACACAGCAGCCTACGACGCTTTGATTGCTGAGTACTTCACAACT 
CAAGTGGGAGAGGCTAAGCCTGAAAAATTAACCATCACTTACGACCTTAAACAGGCTATGCGTTACGGAGAAAATCCACAACAAGACGCTGATTTC 
TATCAAAAAGCCTTGCCAACAGACTACTCAATTGCTTCTGCTAAACAGCTCAACGGAAAAGAATTGTCTTTCAATAATATeCGTGATGCCGATGCG 
GCAATCCGTATTATCCGCGATTTCAAAGACCGTCCAACTGTTGTTGCTCTCAAACACATGAACCCATGTGGTATCGGACAGGCTGATGACATTGAG 
ACTGCTTGGGATTACACTTATAAAGCTGACCCAGTTTCAATCTTTGGCGGAATTATTGTCCTTAACCGTGAAGTTGACGCAGCGACAGCCAAGAAG 
ATGCACCCTATCTTCTTGGAAATCATCATCGCACCATCATACTCAGAAGAAGCGCTAGCTATTCTCACAAATAAAAAGAAAAACTTGCGAATCCTT 
GAGTTGCCGTTTGATGCCCAAGCTGCCAGCGAAGTGGAAGCTGAGTACACTGGCGTAGTTGGTGGACTTTTGGTGCAAAACCAAGACGTTGTGGCT 
GAAAATCCATCTGACTGGCAAGTGGTGACAGACCGCCAACCAACAGAACAAGAGGCGACTGCCCTTGAGTTTGCCTGGAAGGCTATCAAGTATGTT 
AAGTCTAACGGGATTATTATTACTAACGATCACATGACGCTTGGACTCGGTGCAGGTCAAACCAACCGTGTCGGCTCAGTCAAGATTGCTATCGAG 
CAGGCTAAAGACCACCTTGACGGTGCCGTTCTAGCATCAGATGCCTTCTTCCCATTTGCGGACAACATTGAAGAAATCGCTGCCGCAGGGATCAAA 
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OCAATCATCCAACCAGGTGGTTCAC3TTCGTGACCAAGACTCTATTGACGCCGCAAACAAACATGGCTTGACCATGATCTTCACAGGTGTGAGACAT 
TTTAGGCAT 

SEQ ID 960 

MTKRALISVSDKSGIVDFAKELKNLGWDIISTGGTKVTLDDAGVETIAIDDVTRFPEMMDGRVKTLHPNIHGGLLARRDADSHLQAAKDNNIELID 
LVVWLYPFKETILRPDITYDLAVENIDIGGPSMLRSAAKNHASVTVVVDPADYATVLGELADAGQTTFETRQRLAAKVFRHTAAYDALIAEYFTT 
QVGEAKPEKLTITYDLKQAMRYGENPQQDADFYQKALPTDYSIASAKQLNGKELSFNNIRDADAAIRIIEDFKDRPTWALKHMNPCGIGQADDIE 
TAWDYTYKADPVSIFGGIIVLNREVDAATAKKMHPIFLEIIIAPSYSEEALAILTNKKKNLRILELPFDAQAASEVEAEYTGWGGLLVQNQDWA 
ENPSDWQWTDRQPTEQEATALEFAWKAIKYVKSNGI1ITNDHMTLGLGAGQTNRVGSVKIAIEQAKDHLDGAVLASDAFFPFADNIEEIAAAGIK 
AI I QPGGS VRDQDS IDAANKHGLTMI FTGVRHFRH 

SEQ ID 961 

ATGAAACTAGTGAAAAATTTAGAGATAGTAGAGTCTATTTTTGGTGATTGGGACGAGACCATAATCTGGTCGTGTGTCCAAGGTATTATGGGAGAA 
GTTTTTGTAGATAGTTTAGACCAACCAAAATCTTCTTTGGCAAAATTGGGAAGGAAATCATCTTTTGGTTTTCTAGCAGGTCAGCCTACTTTATTT 
CTACTAGAAGTTTGCTCTGGGGAGGATATTATCCTTGTTCCTCAGCATAAAGGATGGTCAGATTTGATTGAATCAACTTATGGTCAGAATGCTCAT 
TCTTTTAAGCGTTATGCGACGAAAAAAGATACTTTGTTTGAGCGAAGTAGGTTAGAGAAGTTTGTTACTCAGTTGCCAAATGGTTTTGAATTACGT 
GCTATTGATGAGAAAGTTTACAACTCTTGCTTAGAAAAGGAATGGTCACAGGATTTAGTAGCAAATTACGCTACTTATCAGTACTATAAAAAACAA 
GGTATAGGTTATGTTGTATATTATCAGGGGAATATCATTGCAGGAGCTTCATCTTATTCAACCTATAAAAATGGGATTGAGATAGAAGTAGATACG 
CATCCAGATTTTCGTCGGCGTGGTTTAGCAACAATAGTTGCAGCTCAGTTAATACTAACTTGTTTAGATAAGGGAATTTATCCTAGCTGGGATGCT 
CATACAAGGACTTCATTGAATTTATCTGAAAAACTCGGTTATGAATTTTCTCATGAATACATAGCCTATGAAATAGAT 

SEQ ID 962 

MKLVKNLEIVESIFGDWDETIIWSCVQGIMGEVFVDSLDQPKSSLAKLGRKSSFGFLAGQPTLFLLEVCSGEDIILVPQHKGWSDLIESTYGQNAH 
SFKRYATKKDTLFERSRLEKFVTQLPNGFELRAIDEKVYNSCLEKEWSQDLVANYATYQYYKKQGIGYWYYQGNIIAGASSYSTYKNGIEIEVDT 
•HPDFRRRGLATIVAAQLILTCLDKGIYPSWDAHTRTSLNLSEKLGYEFSHEYIAYEID 

SEQ ID 963 

ATGAAAATCGCTGTTTTTGCTTCTGGTAATGGTTCCAACTTTCAGGTCATAGCAGAGCAGTTTCAAGTTAGTTTTGTCTTTTCAGATCATCGTGAT 
GCCTATGTTTTAGAGCGTGCTCAGAACTTAGCCATTCCAAGCTTCGCTTTTGAACTCAAAGAGTTTGAGAATAAGGCGGCTTACGAGCAAGCCGTC 
GTTGATTTGTTGGACAAACACGAGATTGACTTGGTCTGTCTGGCGGGCTACATGAAGATTGTCGGAGAAACCTTGCTCTCAGCCTATGAAGGGCGT 
ATCATCAATATTCACCCAACCTATCTGCCTGAATTTCCAGGTGCTCACGGTATCAAGGATGCTTGGGAGGCAGGTGTTGACCAGTCTGGTGTGACC 
ATCCATTGGGTGGACTCTGGTGTGGATACCGGTCAGGTCATCCAACAAGTGCACGTGCCACGCCTAGCAGATGATAGTCTAGAAAGCTTTGAAACC 
CGCATCCACGAAACCGAATACCAACTCTACCCAGCTGTCTTAGATAGCTTGGGCATAAAGAGAAAA 

SEQ ID 964 

MKIAVFASGNGSNFQVIAEQFQVSFVFSDHRDAYVLERAQNLAIPSFAFELKEFENKAAYEQAWDLLDKHEIDLVCLAGYMKIVGETLLSAYEGR 
IINIHPTYLPEFPGAHGIKDAWEAGVDQSGVTIHWVDSGVDTGQVIQQVHVPRLADDSLESFETRIHETEYQLYPAVLDSLGIKRK 

SEQ ID 965 

ATGAAAATCGCTGTTTTTGCTTCTGGTAATGGTTCCAACTTTCAGGTCATAGCAGAGCAGTTTCCAGTTAGTTTTGTCTTTTCAGATCATCGTGAT 
GCCTATGTTTTAGAGCGTGCTCAGAATTTAGCCATTCCAAGCTTCGCTTTTGAACTCAAGGAGTTTGAGAATAAGGTGGCTTACGAGCAAGCCATC 
GTTGATTTGTTGGACAAACACGAGATTGACTTAGTCTGTCTGGCAGGCTATATGAAGATTGTTGGAGAAACCTTACTCTTGGCCTATGAGAGGCGT 
ATTATCAATATTCACCCAGCCTACCTGCCTGAATTTCCAGGTGCCCACGGTATCGAGGATGCTTGGGAAGCTGGTGTTGACCAGTCTGGCGTGACC 
ATCCACTGGGTTGACTCTGGTGTGGATACCGGTCAGGTCATCCAACAAGTGCGCGTGCCACGCCTAGCAGACGATAGCCTAGAAAGCTTTGAAACC 
CGTATCCATGAAACCGAATATCAACTCTACCCAGCTGTCTTAGATAGCTTGGGAGTGGAGAGGAAAGTAATC 

SEQ ID 966 

MKIAVFASGNGSNFQVIAEQFPVSFVFSDHRDAYVLERAQNLAIPSFAFELKEFENKVAYEQAIVDLLDKHEIDLVCLAGYMKIVGETLLLAYERR 
IINIHPAYLPEFPGAHGIEDAWEAGVDQSGVTIHWVDSGVDTGQVIQQVRVPRLADDSLESFETRIHETEYQLYPAVLDSLGVERKVI 

SEQ ID 967 

ATGTCTGAAAAAAATGCTTATGCCCAGTCTGGTGTTGATGTAGAAGCGGGCTACGAAGTTGTCGAACGTATCAAGAAACACGTTGCTCGCACAGAA 
CGTGCTGGTGTCATGGGAGCTCTCGGTGGCTTTGGTGGTATGTTTGACCTGTCACAAACAGGTGTTAAAGAACCTGTCTTGATTTCAGGGACTGAC 
GGTGTCGGAACTAAACTCATGCTTGCTATCAAGTACGACAAGCACGACACAATCGGTCAAGACTGTGTTGCCATGTGTGTCAACGATATTATTGCA 
GCAGGTGCTGAGCCCCTTTACTTCCTTGACTATGTCGCGACTGGTAAAAACGAACCTGCCAAATTGGAACAGGTTGTCGCTGGTGTTGCTGAAGGT 
TGTGTTCAAGCTAGCGCAGCTCTTATCGGTGGTGAAACGGCTGAGATGCCTGGTATGTATGGCGAAGATGATTATGACCTTGCAGGCTTTGCTGTT 
GGTGTGGCTGAAAAATCTCAAATCATCGACGGTTCAAAGGTAAAAGAAGGGGATATTCTTCTTGGACTTGCTTCAAGTGGTATCCATTCAAATGGT 
TATTCATTGGTACGTCGTGTCTTTGCTGACTACACTGGTGATGAGGTGCTTCCAGAGCTTGAAGGCAAACAACTCAAGGATGTCCTTCTTGAGCCA 
ACTCGTATCTATGTTAAAGCAGCTCTGCCATTGATCAAGGAAGAACTAGTTAACGGTATCGCCCACATCACGGGTGGTGGTTTTATCGAGAATGTT 
CCTCGTATGTTTGCGGATGATTTGGCTGCGGAAATCGATGAGGATAAGGTGCCTGTACTTCCGATTTTCAAGGCGCTTGAAAAATATGGTGACATC 
AAGCACGAAGAAATGTTTGAAATCTTCAACATGGGTGTCGGTCTTATGCTGGATGTTAACCCTGAAAATGTTGACCGTGTCAAAGAACTTTTGGAC 
GAACCAGTCTATGAAATCGGTCGTATCATCAAGAAAGCAGACGATAGTGTGGTGATTAAA 

SEQ ID 968 

MSEKNAYAQSGVDVEAGYEWERIKKHVARTERAGVMGALGGFGGMFDLSQTGVKEPVLISGTDGVGTKLMLAIKYDKHDTIGQDCVAMCVNDIIA 
AGAEPLYFLDYVATGKNEPAKLEQWAGVAEGCVQASAAL1GGETAEMPGMYGEDDYDLAGFAVGVAEKSQIIDGSKVKEGDILLGLASSGIHSNG 
YSLVRRVFADYTGDEVLPELEGKQLKDVLLEPTRIYVKAALPIiIKEELVNGIAHITGGGFIENVPRMFADDLAAEIDEDKVPVLPIFKALEKYGDI 
KHEEMFEIFNMGVGLMLDVNPENVDRVKELLDEPVYEIGRIIKKADDSWIK 

SEQ ID 969 

ATGTCTGAAAAAAATGCTTATGCAAAATCTGGTGTTGATGTTGAAGCTGGTTATGAAGTGGTTGAAAGAATAAAAAAACACGTTGCTCGTACAGAA 
CGTGCGGGAGTCATGGGAGCTCTAGGTGGCTTTGGTGGGATGTTTGACTTGAGTAAAACAGGAGTTAAAGAGCCTGTCTTGGTTTCAGGGACTGAC 
GGTGTCGGAACAAAACTTATGCTTGCTATCAAGTACGACAAGCACGACACAATCGGTCAAGACTGTGTTGCCATGTGTGTCAATGATATTATTGCA 
GCAGGTGCTGAGCCATTATATTTTTTAGATTATATTGCGACAGGAAAAAATAACCCAGTCAAACTTGAAGAAGTTGTTTCTGGTGTTGCAGAAGGT 
TGTGTTCAAGCAGGAGCAGCACTCATTGGAGGTGAGACCGCTGAAATGCCTGGAATGTATGGTCAAGATGATTATGACCTTGCAGGCTTTGCTGTT 
GGTGTGGCTGAAAAATCTCAAATCATCGACGGTTCAAAAGTAAAAGAAGGCGATATTCTTTTGGGACTTGCTTCAAGTGGTATCCATTCAAACGGT 
TATTCTTTGGTACGTCGTGTCTTTGCTGACTATACTGGTAAAGAGCTGCTTCCAGAGCTTGAAGGCAAACAACTTAAGGATGTCCTCCTTGAGCCA 
ACTCGTATCTATGTTAAAGCAGCTCTGCCATTAATCAAGGAAGAACTAGTCAAAGGTATCGGCCACATCACGGGTGGTGGCTTTATCGAGAATATT 
CCTCGTATGTTTGCGGATGATTTGGCTGCGGAAATCGATGAGGACAAGGTGCCAGTGCTTCCGATTTTCAAGGCGCTTGAAAAATATGGTGACATC 
AAGCACGAAGAAATGTTTGAAATCTTCAATATGGGTGTCGGTCTTATGCTAGCTGTTAGTCCTGAAAATGTTAACCGCGTCAAAGAGCTCTTGGAT 
GAACCAGTTTATGAAATCGGTCGTATCATCAAGAAAGCAGACGCTAGTGTGGTGATTAAA 

SEQ ID 970 

MSEKNAYAKSGVDVEAGYEWERIKKHVARTERAGVMGALGGFGGMFDLSKTGVKEPVLVSGTDGVGTKLMLAIKYDKHDTIGQDCVAMCVNDIIA 
AGAEPLYFLDYIATGKNNPVKLEEWSGVAEGCVQAGAALIGGETAEMPGMYGQDDYDLAGFAVGVAEKSQIIDGSKVKEGDILLGLASSGIHSNG 
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YSLVRRVFADYTGKELLPELEGKQLKDVLLEPTRIYVKAALPLIKEELVKGIGHITGGGFIENIPRMFADDLAAEIDEDKVPVLPIFKALEKYGDI 
KHEEMFE I FNMGVGLMLAVS PENVNRVKELLDEPVYE I GRIIKKADASWIK 

SEQ ID 971 

ATGACATACGAAGTAAAATCTCTAAATGAAGAATGTGGAGTCTTTGGTATCTGGGGGTATCCTCAGGCAGCTCAAGTCACTTACTTTGGGCTTCAT 
AGCCTTCAACATCGCGGTCAAGAAGGAGCTGGTATTATTTCAAATGATAATGGGAAACTCTATGGTTATCGAAATGTTGGGCTCCTTTCTGAAGTT 
TTTAAGAATCAATCTGAATTAGATAATTTAACTGGGAATGCGGCTATTGGACATGTTCGGTATGCTACTGCAGGTTCTGCAGATATTCGCAATATT 
CAGCCTTTTCTTTATAAATTTCATGATGGGCAATTTGCTTTATGTCATAATGGTAATTTGACAAATGCTATTTCCTCAAGGAAAGAATTAGAAAAG 
CAAGGTGCAATTTTCAATGCCTCCTCAGATACTGAAATTTTAATGCATTTGATTCGTCGAAGCCATAACCCAAGTTTTATGGGGAAGGTAAAAGAA 
GCTTTAAGCACTGTAAAGGGAGGTTTCGCCTATCTACTGATGACAGAAGATAAATTAATTGCTGCTCTTGACCCTAATGCCTTTCGTCCTTTGTCA 
ATTGGACAAATGCAAAATGGTGCCTGGGTTATTTCCAGTGAGACCTGTGCTTTTGAGGTGGTAGGCGCAAAATGGGTTAGAGATGTTGAACCTGGT 
GAAGTTATTCTTATAGACGATAGTGGTATTCAATGTGATCGTTATACTGATGAAACGCAACTGGCAATTTGTTCGATGGAATATGTCTATTTTGCA 
AGGCCGGATTCAACTATACATGGTGTTAATGTTCATACGGCTCGA7WVAATATGGGAAAGCGTCTTGCACAAGAATTTAAACAGGATGCTGATATT 
GTAATTGGTGTCCCAAATTCGTCCTTATCGGCTGCTATGGGCTTTGCTGAAGAATCCGGATTACCAAATGAGATGGGCCTTGTAAAAAATCAGTAT 
ACGCAGCGAACCTTTATTCAACCGACACAAGAATTAAGGGAACAAGGTGTTCGAATGAAATTATCAGCGGTATCTGGTGTTGTCAAAGGAAAGCGC 
GTTGTTATGATTGATGACTCAATTGTAAGAGGAACGACTTCTAGAAGGATTGTAGGATTATTAAGAGAAGCAGGAGCTACTGAAGTACATGTTGCT 
ATAGCTAGTCCAGAATTAAAGTATCCTTGTTTTTATGGAATTGATATTCAAACAAGACGAGAATTAATTTCAGCAAATCACGCTGTTGACGAAGTG 
TGTGATATTATTGGCGCAGATAGTCTAACTTATCTATCAATCGATGGGTTAATTAAATCAATTGGACTCGAAACAAAAGCACCAAATGGTGGTTTA 
TGCGTAGCTTACTTTGATGGACATTATCCAACACCGCTTTATGATTATGAAGAAGAATACCTCAGAAGTTTAGAAGAAAAAACAAGTTTTTATATT 
CAAAAAGTGAAA 

SEQ ID 972 

MTYEVKSLNEECGVFGIWGYPQAAQVTYFGLHSLQHRGQEGAGIISNDNGKLYGYRNVGLLSEVFKNQSELDNLTGNAAIGHVRYATAGSADIRNI 
QPFLYKFHDGQFALCHNGNLTNAISSRKELEKQGAIFNASSDTEILMHLIRRSHNPSFMGKVKEALSTVKGGFAYLLMTEDKLIAALDPNAFRPLS 
IGQMQNGAWVISSETCAFEVVGAKWVRDVEPGEVILIDDSGIQCDRYTDETQLAICSMEYVYFARPDSTIHGVNVHTARKNMGKRLAQEFKQDADI 
VIGVPNSSLSAAMGFAEESGLPNEMGLVKNQYTQRTFIQPTQELREQGVRMKLSAVSGWKGKRWMIDDSIVRGTTSRRIVGLLREAGATEVHVA 
IASPELKYPCFYGIDIQTRRELISANHAVDEVCDIIGADSLTYLSIDGLIKSIGLETKAPNGGLCVAYFDGHYPTPLYDYEEEYLRSLEEKTSFYI 
QKVK 

SEQ ID 973 

TTGTGCGAAAAACTTTCTATTTTCGCTTTACTTGACAGCCTTTGTATCGAGGTAAAAATGACATACGAAGTAAAATCTCTAAATGAAGAATGTGGA 
GTCTTTGGTATCTGGGGACATCCTCAGGCAGCTCAAGTCACTTACTTTGGGCTTCATAGCCTTCAACATCGCGGTCAAGAAGGAGCTGGTATTGTT 
TCAAATGACAATGGGAAACTCTATGGTTATCGAAATGTTGGGCTCCTTTCTGAAGTTTTTAAGAATCAATCTGAATTAGATAATTTAACTGGGAAT 
GCGGCTATTGGACATGTTCGGTATGCTACTGCAGGTTCTGCAGATATTCGCAATATTCAGCCTTTTCTTTATAAATTTCATGACGGGCAATTTGCT 
TTATGCCATAATGGTAATTTGACAAATGCTATTTCCTTAAGGAAAGAATTAGAAAAGCAAGGTGCAATTtTCAATGCCTCCTCAGATACTGAAATT 
TTGATGCACTTGATTCGTCGAAGCCATAACTCAAGTTTCATGGGAAAGGTAAAAGAAGCTCTAAATACAGTAAAGGGTGGCTTTGCCTATCTACTG 
ATGACAGAAAATAAACTCATTGCTGCTCTTGACCCTAATGCCTTTCGTCCTTTGTCAATTGGACAAATGCAAAATGGTGCCTGGGTTATTTCCAGT 
GAGACCTGTGCTTTTGAGGTGGTAGGCGCAAAATGGGTTAGAGATGTTGAACCTGGCGAAGTTATTCTTATAGACGATCGTGGTATTCAATGTGAT 
CGTTATACTGATGAAACGCAACTGGCAATTTGTTCGATGGAATATGTCTATTTTGCAAGGCCGGATTCAACTATACATGGTGTTAATGTTCATACG 
GCTCGAAAAAATATGGGAAAGCGTCTTGCAGAAGAATTTAAACAGGATGCTGATATTGTAATTGGTGTCCCAAATTCGTCCTTATCGGCTGCTATG 
GGCTTTGCTGAAGAATCCGGATTACCAAATGAGATGGGTCTTGTAAAAAATCAGTATACGCAGCGAACCTTTATTCAACCGACACAAGAATTAAGG 
GAACAAGGTGTTCGAATGAAACTATCAGCGGTATCCGGTGTTGTCAAAGGAAAGCGCGTTGTTATGATTGATGACTCAATTGTAAGAGGAACGACT 
TCTAGAAGGATTGTCGGATTATTAAGAGAAGCAGGAGCTAGTGAAGTACATGTTGCTATAGCTAGTCCAGAATTAAAGTATCCTTGTTTTTATGGT 
ATTGATATTCAGACTCGTCGTGAGTTGATTTCAGCCAATCACTCTGTTGATGAAGTGTGTGATATTATTGGCGCAGATAGTCTGACCTATCTCTCA 
CTGGATGGGTTGATTGAATCAATTGGACTCGAAACAAAAGCACCAAATGGTGGTTTATGCGTAGCTTACTTTGATGGGCATTATCCAACACCGCTT 
TATGATTATGAAGAAGAATACCTCAGAAGTTTAGAAGAGAAAACAAGTTTTTATATTCAAAAAGTGAAA 

SEQ ID 974 

LCEKLSIFALLDSLCIEVKMTYEVKSLNEECGVFGIWGHPQAAQVTYFGLHSLQHRGQEGAGIVSNDNGKLYGYRNVGLLSEVFKNQSELDNLTGN 
AAIGHVRYATAGSADIRNIQPFLYKFHDGQFALCHNGNLTNAISLRKELEKQGAIFNASSDTEILMHLIRRSHNSSFMGKVKEALNTVKGGFAYLL 
MTENKLIAALDPNAFRPLSIGQMQNGAWVISSETCAFEWGAKWVRDVEPGEVILIDDRGIQCDRYTDETQLAICSMEYVYFARPDSTIHGVNVHT 
ARKNMGKRLAQEFKQDADIVIGVPNSSLSAAMGFAEESGLPNEMGLVKNQYTQRTFIQPTQELREQGVRMKLSAVSGWKGKRWMIDDSIVRGTT 
SRRIVGLLREAGASEVHVAIASPELKYPCFYGIDIQTRRELISANHSVDEVCDIIGADSLTYLSLDGLIESIGLETKAPNGGLCVAYFDGHYPTPL 
YDYEEEYLRSLEEKTSFYIQKVK 

SEQ ID 975 

GTGAAGGCGAGGTTAGATAGAAATTCGCTATCTTTTGAACGAAGCGAGCTTAACCGTATCTTTCCGCCGTATTGGTATTTGGGAGTCATTGAGACT 
AAGGTTCAATGGCTAGCT 

SEQ ID 976 

MKARLDRNSLSFERSELNRIFPPYWYLGVIETKVQWLA 

SEQ ID 977 

TTGCGGCTGTCCGCTGTTGTCACACCGAAAGCTACCAAGGTTGGTGGTACTGTCAATTCTTCGAAAGTACCAGACATAGAGTCCTTACCGCCGATT 
GATGGCAAAC CAAAT 

SEQ ID 978 

MRLSAWTPKATKVGGTVNSSKVPDIESLPPIDGKPN 

SEQ ID 979 

TTGGGCTTACTGAAATCTCAATTTCAGACGTCCTCCTATTTTCGAGTCGCTCCCTTGTCGGACTTGGTATCTTATATGAATAAACGTATTTTTGTT 
GAGAAAAAGGCTGACTTTGGCATTAAATCGGCTAGTCTTGTGAAAGAGTTGACGCATAATCTACAACTGGCTTCTTTGAAGGATTTGCGTATCGTG 
CAGGTCTATGATGTCTTCAATTTGGCTGAGGATTTGCTGGCGCGTGCTGAGAAGCATATTTTCTCTGAGCAGGTGACAGACCGTCTTTTGACAGAA 
GCTGAAATCACTGCGGAGCTTGATAAGGTTGCCTTCTTTGCCATTGAGGCGCTTCCTGGTCAATTT.GACCAACGTGCTGCTAGTTCGCAAGAAGCT 
TTGCTATTGCTTGGAAGTGACAGTCAGGTCAAGGTCAATACAGCTCAGCTTTACTTGGTCAATAAGGATATTGCAGAAGCAGAGCTTGAAGCCGTT 
AAGAACTATCTTTTGAATCCCGTTGATTCACGTTTCAAGGATATTACCTTGCCACTTGAAGTGCAGGCTTTCTCTGTGTCTGATAAGACAATCTCT 
AATCTTGATTTCTTCGAAACTTATCAGGCTGACGATTTTGCAGCCTATAAGGCAGAGCAGGGATTGGCTATGGAGGTCGATGACCTTCTCTTCATC 
CAAGATTATTTCAAATCAATCGGGCGTGTGCCAACTGAGACTGAGTTGAAAGTTTTGGATACGTATTGGTCAGACCACTGCCGTCACACAACCTTT 
GAAACTGAATTGAAAAACATTGATTTTTCGGCCTCTAAATTCCAAAAACAATTGCAGGCGACTTATGACAAATACATTGCCATGCGTGATGAGCTT 
GGTCGTTCTGAAAAGCCGCAGACACTTATGGATATGGCGACTATCTTTGGTCGTTATGAGCGTGCCAATGGTCGTCTGGACGATATGGAAGTCTCA 
GATGAAATCAATGCCTGCTCAGTTGAAATTGAAGTAGATGTTGATGGTGTGAAAGAGCCTTGGCTCCTCATGTTTAAGAACGAGACTCACAACCAC 
CCAACAGAAATTGAGCCATTTGGTGGAGCGGCGACTTGTATCGGTGGTGCCATTCGTGACCCATTGTCAGGACGTTCATACGTTTATCAGGCTATG 
CGTATTTCAGGCGCAGGAGATATCACGACTCCGATTGCGGAAACACGTGCTGGTAAATTGCCACAACAGGTTATTTCTAAGACTGCGGCGCACGGC 
TATTCTTCATATGGTAACCAAATTGGGCTTGCGACAACTTATGTGCGTGAGTACTTCCACCCTGGCTTCGTAGCTAAACGCATGGAGCTTGGAGCT 



